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DESCRIPCION
Acido nucleico y proteina correspondiente denominados STEAP-1 (tiles en el tratamiento y la deteccién de cancer
Campo de la invencion

La invencion descrita en el presente documento se refiere a composiciones Utiles en el control de los canceres que
expresan STEAP-1.

Antecedentes de la invencion

El cancer es la segunda causa principal de muerte en seres humanos junto con la enfermedad coronaria. En todo el
mundo, millones de personas mueren cada afio por cancer. Sélo en los Estados Unidos, segin comunica la
Sociedad Americana del Cancer, el cancer causa la muerte de mas de medio millén de personas cada afio, siendo
diagnosticados mas de 1,2 millones de nuevos casos cada afio. Aunque las muertes por problemas cardiacos han
estado disminuyendo considerablemente, las que se producen por cancer generalmente estan aumentando. En la
primera parte del préximo siglo, se prevé que el cancer sera la causa principal de muerte.

En todo el mundo, son varios canceres los que destacan como principalmente mortales. En particular, los
carcinomas de pulmon, préstata, mama, colon, pancreas y ovario representan las causas principales de muerte por
cancer. Estos y practicamente todos los otros carcinomas comparten una propiedad mortal comdn. Con muy pocas
excepciones, la enfermedad metastasica de un carcinoma es mortal. Ademas, hasta para aquellos pacientes con
cancer que sobreviven al principio a sus canceres primarios, la experiencia comin ha mostrado que sus vidas se
alteran drasticamente. Muchos pacientes con cancer experimentan una gran ansiedad producida por la conciencia
del posible fracaso del tratamiento o de la recurrencia. Muchos pacientes con cancer experimentan debilitaciones
fisicas después del tratamiento. Ademas, muchos pacientes con cancer experimentan una recurrencia.

En todo el mundo, el cancer de prostata es el cuarto cancer mas frecuente en hombres. En Norteamérica y Europa
del Norte, es con mucho el cancer mas comun en hombres y es el segundo que acaba en un resultado de muerte
por cancer en hombres. Sélo en los Estados Unidos, mas de 30.000 hombres mueren cada afio por esta
enfermedad- s6lo segunda después del cancer de pulmén. A pesar de la magnitud de estas cifras, no hay todavia
ningun tratamiento eficaz contra el cancer de préstata metastasico. La prostatectomia quirdrgica, la radioterapia, la
terapia de ablacion hormonal, la castracién quirdrgica y la quimioterapia siguen siendo las principales modalidades
de tratamiento. Lamentablemente, estos tratamientos son ineficaces para muchos y a menudo estan asociados a
consecuencias indeseables.

Respecto al enfoque diagnostico, la carencia de un marcador tumoral de préstata que pueda detectar con exactitud
tumores localizados en una etapa inicial comporta una limitaciéon significativa en el diagnéstico y el tratamiento
médico de esta enfermedad. Aunque el analisis del antigeno prostatico especifico (PSA, por sus siglas en inglés
“Prostate Specific Antigen”) en suero ha sido una herramienta muy Util, sin embargo, su especificidad y su utilidad
general estan extensamente consideradas como deficientes en varios aspectos importantes.

El progreso en la identificacién de marcadores especificos adicionales para el cancer de préstata ha mejorado por la
generacién de xenoinjertos de cancer de prostata que pueden recapitular las diferentes etapas de la enfermedad en
ratones. Los xenoinjertos LAPC (por sus siglas en inglés “Los Angeles Prostate Cancer”, en espafiol “Cancer de
Prostata de Los Angeles”) son xenoinjertos de cancer de prostata que han sobrevivido la transferencia en ratones
con inmunodeficiencia combinada severa (SCID, por sus siglas en inglés “Severe Combined Immune Deficient”) y
que han exhibido la capacidad de imitar la transicién de la dependencia de andrégenos a la independencia de
andrégenos (Klein et al., 1997, Nat. Med. 3: 402). Los marcadores del cancer de prostata mas recientemente
identificados incluyen PCTA-1 (Su et al.,, 1996, Proc. Natl. Acad. Sci. USA 93: 7252), el antigeno de membrana
especifico de préstata (PSM, “Prostate-Specific Membrane”) (Pinto et al., Clin Cancer Res, 2 de septiembre de 1996
(9):1445-51), STEAP (Hubert, et al., Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 7 de diciembre de 1999; 96(25): 14523-8) y el
antigeno de células madre de prostata (PSCA, “Prostate Stem Cell Antigen”) (Reiter et al., 1998, Proc. Natl. Acad.
Sci. USA 95: 1735).

Aunque los marcadores antes mencionados, tales como PSA, PSM, PCTA y PSCA, han facilitado los esfuerzos para
diagnosticar y tratar el cancer de prostata, contindia existiendo una necesidad de identificacién de otros marcadores
y dianas terapéuticas para canceres de préstata y asociados para mejorar posteriormente el diagnéstico y la terapia.

El carcinoma de células renales (RCC, “Renal Cell Carcinoma”) representa aproximadamente un 3 por ciento de
malignidades en adultos. Una vez que los adenomas alcanzan un diametro de 2 a 3 cm, existe potencial maligno. En
adultos, los dos principales tumores renales malignos son el adenocarcinoma de células renales y el carcinoma de
células de transicién de pelvis renal o del uréter. La incidencia del adenocarcinoma de células renales se estima en
mas de 29.000 casos en los Estados Unidos, y mas de 11.600 pacientes muertos por esta enfermedad en 1998. El
carcinoma de células de transicién es menos frecuente, con una incidencia de aproximadamente 500 casos por afo
en los Estados Unidos.



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2532757713

La cirugia ha sido la principal terapia para el adenocarcinoma de células renales durante muchas décadas. Hasta
hace poco, la enfermedad metastasica ha sido refractaria a cualquier terapia sistémica. Con los desarrollos recientes
en terapias sistémicas, particularmente inmunoterapias, se puede tratar agresivamente el carcinoma de células
renales metastasico en los pacientes apropiados con posibilidad de tener respuestas duraderas. Sin embargo, hacen
falta terapias eficaces para estos pacientes.

De todos los nuevos casos de cancer en los Estados Unidos, el cancer de vejiga representa aproximadamente el 5
por ciento en hombres (el neoplasma en quinto lugar mas comun) y el 3 por ciento en mujeres (el octavo neoplasma
mas comun). La incidencia aumenta despacio, simultaneamente con una creciente poblacién mas anciana. En 1998,
habia aproximadamente 54.500 casos, incluyendo 39.500 en hombres y 15.000 en mujeres. La incidencia por
edades en los Estados Unidos es del 32 por 100.000 para hombres y 8 por 100.000 en mujeres. La relacién histérica
masculina/femenina de 3:1 puede disminuirse en relacién con modelos fumadores en mujeres. Hubo
aproximadamente 11.000 muertes por cancer de vejiga en 1998 (7.800 en hombres y 3.900 en mujeres). La
incidencia del cancer de vejiga y la mortalidad aumentan fuertemente con la edad y serd un problema creciente
segun la poblacion se vuelva mas anciana.

La mayor parte de los canceres de vejiga reaparecen en la vejiga. El cancer de vejiga es tratado con una
combinacién de reseccién transuretral de la vejiga (TUR, “Transurethral Resection of the Bladder”) y quimioterapia
intravesical o inmunoterapia. La naturaleza multifocal y recurrente del cancer de vejiga destaca las limitaciones de la
TUR. La mayoria de los canceres invasivos musculares no tienen cura solo por TUR. La cistectomia radical y la
diversion urinaria son los medios mas eficaces para eliminar el cancer, pero provocan un impacto innegable sobre la
funciéon urinaria y sexual. ContinGla habiendo una necesidad significativa de modalidades de tratamiento que sean
beneficiosas para pacientes con cancer de vejiga.

Aproximadamente 130.200 casos de cancer colorrectal aparecieron en 2000 en los Estados Unidos, incluyendo
93.800 casos de cancer de colon y 36.400 de cancer rectal. Los canceres colorrectales son los terceros canceres
mas comunes en hombres y mujeres. Las tasas de incidencia disminuyeron considerablemente durante 1992-1996
(-2,1% por afo). La investigacién sugiere que esta disminucién se ha debido a un mayor rastreo y eliminacién del
polipo, la progresion de la prevencion de pélipos frente a canceres invasivos. Hubo aproximadamente 56.300
muertes (47.700 de cancer de colon, 8.600 de cancer rectal) en 2000, lo que representa aproximadamente el 11%
de todas las muertes por cancer en los estados unidos.

Actualmente, la cirugia es la forma mas comun de terapia para el cancer colorrectal, y para los canceres que no se
han extendido, es curativa con frecuencia. Se da quimioterapia, o quimioterapia mas radiacion, antes o después de
la cirugia a la mayor parte de pacientes cuyo cancer ha perforado profundamente la pared del intestino o se ha
extendido a los nodos de linfa. Ocasionalmente es necesaria una colostomia permanente (la creacién de una
abertura abdominal para la eliminacién de los desechos del cuerpo) para el cancer de colon y raras veces se
requiere para el cancer rectal. Sigue quedando una necesidad de un diagnéstico eficaz y de modalidades de
tratamiento para el cancer colorrectal

Hubo aproximadamente 164.100 de nuevos casos de cancer de pulmén y de bronquios en 2000, lo que comporta un
14% de todos los diagndsticos de cancer estadounidenses. La tasa de incidencia del cancer de pulmén y de
bronquios disminuye considerablemente en hombres, desde un alto 86,5 por 100.000 en 1984 a 70,0 en 1996. En
1990, la tasa de aumento entre mujeres comenz6 a reducirse. En 1996, la tasa de incidencia en mujeres era de 42,3
por 100.000.

El cancer de pulmén y de bronquios caus6 aproximadamente 156.900 muertes en 2000, lo que representa un 28%
de todas las muertes por cancer. Durante 1992-1996, la mortalidad por el cancer de pulmén disminuyé
considerablemente entre hombres (-1,7% por afno) mientras que las tasas para mujeres todavia aumentaban
considerablemente (0,9% por afo). Desde 1987, han muerto mas mujeres cada afio por cancer de pulmoén que por
cancer de mama, que, en mas de 40 afos, era la principal causa de muerte por cancer en mujeres. La disminucién
de la incidencia del cancer de pulmoén y de los indices de mortalidad lo mas probablemente es que sea el resultado
de las menores tasas de tabaquismo de los ultimos 30 afnos; sin embargo, la disminucién de modelos de fumadores
entre mujeres se queda atras del de los hombres. Es destacable que aunque la disminucion del uso del tabaco en
adultos se ha reducido, el uso de tabaco en la juventud esta aumentando de nuevo.

Las opciones de tratamiento para el cancer de pulmén y de bronquios son determinadas por el tipo y la etapa del
cancer e incluyen cirugia, radioterapia y quimioterapia. Para muchos canceres localizados, la cirugia es por lo
general el tratamiento de eleccion. Como se ha descubierto que la enfermedad por lo general se extiende con el
tiempo, la radioterapia y la quimioterapia son a menudo necesarias en combinacion con la cirugia. La quimioterapia
sola o combinada con radiacion es el tratamiento de eleccion para el cancer de pulmén de células pequefias; en este
régimen, un porcentaje grande de pacientes experimenta una remision, que en algunos casos es duradera. Queda,
sin embargo, una necesidad todavia de un tratamiento eficaz y logros diagnésticos para los canceres de pulmén y
de bronquios.
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Se prevé que aparezcan aproximadamente 182.800 nuevos casos invasivos de cancer de mama entre mujeres en
los Estados Unidos durante el 2000. Ademas, se prevé que se diagnosticaran aproximadamente 1.400 nuevos casos
de cancer de mama en hombres en 2000. Después del aumento de aproximadamente el 4% por afo en los afnos 80,
las tasas de incidencia del cancer de mama en mujeres se han ajustado en los afios 90 a aproximadamente 110,6
casos por 100.000.

S6lo en los Estados Unidos hubo aproximadamente 41.200 muertes (40.800 mujeres, 400 hombres) en 2000 debido
al cancer de mama. El cancer de mama alcanza el segundo puesto entre las muertes por cancer en mujeres. De
acuerdo con los datos mas recientes, los indices de mortalidad disminuyeron considerablemente durante 1992-1996
con disminuciones mas grandes en las mujeres mas jovenes, tanto de raza blanca como de raza negra. Estas
disminuciones son probablemente el resultado de una deteccién mas precoz y de mejores tratamientos.

Teniendo en cuenta las circunstancias médicas y las preferencias del paciente, el tratamiento del cancer de mama
puede implicar una lumpectomia (la eliminacién local del tumor) y la eliminacion de los nodos linfaticos bajo el brazo;
mastectomia (eliminacién quirdrgica del pecho) y eliminacién de los nodos linfaticos bajo el brazo; radioterapia;
quimioterapia; o terapia hormonal. A menudo, se usan dos 0 mas métodos en combinacion. Numerosos estudios
han mostrado que, durante la etapa inicial de la enfermedad, las tasas de supervivencia a largo plazo después de la
lumpectomia mas la radioterapia son similares a las tasas de supervivencia después de la mastectomia radical
modificada. Los avances significativos en las técnicas de reconstruccién proporcionan varias opciones para la
reconstruccion de la mama después de la mastectomia. Recientemente, tal reconstruccion ha sido llevada a cabo al
mismo tiempo que la mastectomia.

La escision local del carcinoma ductal in situ (DCIS, “Ductal Carcinoma In Situ”) con cantidades adecuadas de tejido
de mama normal circundante puede prevenir la recurrencia local del DCIS. La radiaciéon en la mama y/o el
tamoxifeno pueden reducir la posibilidad de que aparezca el DCIS en el tejido de mama restante. Esto es importante
porque el DCIS, de ser dejado sin tratar, puede desarrollarse como un cancer de mama invasivo. Sin embargo, hay
serios efectos secundarios o secuelas con estos tratamientos. Por lo tanto, queda una necesidad de tratamientos
eficaces del cancer de mama.

Hubo aproximadamente 23.100 nuevos casos de cancer ovarico en los Estados Unidos en 2000. Esto comporta el
4% de todos los canceres entre mujeres y constituye el segundo entre los canceres ginecologicos. Durante 1992-
1996, las tasas de incidencia del cancer ovarico disminuyeron considerablemente. Como consecuencia del cancer
ovarico, hubo aproximadamente 14.000 muertes en 2000. El cancer ovarico causa mas muertes que cualquier otro
cancer del sistema reproductor femenino.

La cirugia, radioterapia y quimioterapia son las opciones de tratamiento para el cancer ovarico. La cirugia, por lo
general, incluye la eliminacién de uno o ambos ovarios, las trompas de Falopio (salpingo-ooforectomia) y el utero
(histerectomia). En algunos tumores muy precoces, sélo sera eliminado el ovario implicado, especialmente en las
jovenes que deseen tener nifios. En la enfermedad avanzada, se realiza una tentativa para eliminar toda la
enfermedad intraabdominal para potenciar el efecto de la quimioterapia. Sigue quedando una necesidad importante
de opciones de tratamiento eficaces para el cancer ovarico.

Hubo aproximadamente 28.300 nuevos casos de cancer pancreético en los Estados Unidos en 2000. En los ultimos
20 afos, las tasas del cancer pancreatico han disminuido en hombres. Las tasas entre mujeres han permanecido
aproximadamente constantes, pero pueden comenzar a disminuir. El cancer pancreatico caus6 aproximadamente
28.200 muertes en 2000 en los Estados Unidos. En los Ultimos 20 afos, ha habido una leve disminucion pero
significativa en los indices de mortalidad entre los hombres (aproximadamente -0,9% por afio) mientras que las
tasas han aumentado ligeramente entre mujeres.

La cirugia, radioterapia y quimioterapia son opciones de tratamiento para el cancer pancreatico. Estas opciones de
tratamiento pueden ampliar la supervivencia y/o aliviar los sintomas en muchos pacientes, pero probablemente no
producen una cura para la mayoria. Queda una necesidad significativa de opciones terapéuticas y diagndsticas
adicionales para el cancer pancreatico.

Sumario de la invencion

Ahora se ha descubierto que la STEAP-1 esta sobreexpresada en cancer, o en canceres, enumerados en la Tabla I.
El analisis de expresion génica por transferencia de Northern de STEAP-1 en tejidos normales muestra un patrén de
expresion restringido en tejidos adultos. Se proporcionan las secuencias de nucleotidos (Figura 2) y de aminoacidos
(Figura 2, y Figura 3) de STEAP-1. El perfil de STEAP-1 relacionado con tejidos, en tejidos adultos normales, en
combinacion con la sobreexpresién observada en los tejidos enumerados en la Tabla |, muestra que STEAP-1 se
sobreexpresa de manera aberrante en al menos algunos canceres, y por tanto sirve como una diana diagndstica,
profilactica, pronéstica y/o terapéutica util para canceres del tejido (o tejidos) tales como los enumerados en la Tabla
I
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La invencién proporciona una composicion que comprende:

(A) un anticuerpo o fragmento del mismo que se une especificamente a la proteina STEAP-1 (SEC ID N¢ 3)
conjugado con un agente citotdxico para formar un conjugado anticuerpo-agente o fragmento-agente, para su
uso en un método de suministro de un agente citotdxico a una célula que expresa la proteina STEAP-1 (SEC ID
N 3), 0

(B) un anticuerpo o fragmento del mismo que se une especificamente a la proteina STEAP-1 (SEC ID N2 3)
conjugado con un agente citotéxico para formar un conjugado anticuerpo-agente o fragmento-agente, para su
uso en un método para inhibir el crecimiento de una célula cancerosa que expresa la proteina STEAP-1 (SEC ID
Ne: 3),

en la que el agente citotdxico es un inhibidor de los canales idnicos o un inhibidor de la comunicacién celular.

Se han descrito polinucleétidos que corresponden o son complementarios a todos o parte de los genes, ARNm y/o
secuencias codificantes de STEAP-1, preferentemente en forma aislada, que incluyen polinucleétidos que codifican
proteinas relacionadas con STEAP-1 y fragmentos de 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21,
22, 23, 24, 25, 0 mas de 25 aminoacidos contiguos; al menos 30, 35, 40, 45, 50, 55, 60, 65, 70, 80, 85, 90, 95, 100 o
mas de 100 aminodcidos contiguos de una proteina relacionada con STEAP-1, asi como los péptidos/proteinas en si
mismos; ADN, ARN, hibridos de ADN/ARN, y moléculas relacionadas, polinucleétidos u oligonucle6tidos
complementarios o que tienen al menos un 90 % de homologia con los genes de STEAP-1 o las secuencias de
ARNm o partes de las mismas, y polinucleétidos u oligonucleétidos que se hibridan con los genes STEAP-1, los
ARNm, o los polinucleétidos que codifican a STEAP-1. También se proporcionan medios para aislar los ADNc y los
genes que codifican STEAP-1. También se proporcionan moléculas de ADN recombinante que contienen
polinucleétidos de STEAP-1, células transformadas o transducidas con dichas moléculas, sistemas de vector-
hospedador para la expresién de los productos génicos de STEAP-1. Las composiciones para usos de la invencion
incluyen anticuerpos que se unen a proteinas STEAP-1 y fragmentos polipeptidicos de los mismos, incluyendo
anticuerpos policlonales y monoclonales, anticuerpos murinos y otros anticuerpos de mamiferos, anticuerpos
quiméricos, anticuerpos humanizados y completamente humanos, y anticuerpos marcados con un marcador
detectable o agente terapéutico. En determinados casos existe una condiciéon de que toda la secuencia de acidos
nucleicos de la Figura 2 no se codifica y/o toda la secuencia de aminoacidos de la Figura 2 no se prepara. En
determinadas realizaciones, toda la secuencia de acidos nucleicos de la Figura 2 se codifica y/o toda la secuencia
de aminoacidos de la Figura 2 se prepara, estando ambas en sus formas de dosificacién unitaria humana
respectivas.

También se describen métodos para detectar la presencia y el estado de los polinucleétidos y proteinas de STEAP-1
en diversas muestras bioldgicas, asi como métodos para identificar células que expresan STEAP-1. Son tipicos los
métodos para controlar los productos génicos de STEAP-1 en un tejido o una muestra hematolégica que tenga o se
sospeche que tenga alguna forma de desregulacion del crecimiento, tal como cancer.

La invencién, como se define en la reivindicacién 1, proporciona diversas composiciones inmunogénicas o
terapéuticas y estrategias para tratar canceres que expresan STEAP-1, tales como canceres de los tejidos
enumerados en la Tabla |, incluyendo terapias destinadas a inhibir la transcripcion, traduccion, procesamiento o
funcién de STEAP-1, asi como vacunas contra el cancer. En un aspecto, la invencién proporciona composiciones y
métodos que comprenden a los mismos, para tratar un cancer que expresa STEAP-1 en un sujeto humano en el que
la composicion comprende un transportador adecuado para su uso en seres humanos y una dosis unitaria humana
de uno o mas agentes que inhibe la producciéon o funcién de STEAP-1. Preferentemente, el transportador es un
transportador Unicamente humano. El agente es un resto que es inmunorreactivo con la proteina STEAP-1 y es un
anticuerpo o fragmento del mismo (tal como anticuerpos monocatenarios, monoclonales, policlonales, humanizados,
quiméricos o humanos). Los anticuerpos pueden conjugarse con un resto diagnéstico o terapéutico. En otro caso, el
agente es una molécula pequefa tal como se define en el presente documento.

En otro caso, el agente comprende uno o mas de un péptido que comprende un epitopo de linfocito T citotéxico
(CTL, cytotoxic T lymphocyte) que se une a una molécula de HLA de clase | en un ser humano para suscitar una
respuesta CTL contra STEAP-1 y/o uno o mas de un péptido que comprende un epitopo de linfocito T auxiliar (HLT,
Helper T Lymphocyte) que se une a una molécula de HLA de clase Il en un ser humano para suscitar una respuesta
contra HTL. Los péptidos pueden estar en la misma o en una o mas moléculas polipeptidicas distintas. En un caso
adicional, el agente comprende una o méas de una molécula de acido nucleico que expresa uno o mas de uno de los
péptidos estimulantes de respuestas de CTL o HTL, como se describe anteriormente. En otro caso mas, la una o
mas de una molécula de acido nucleico puede expresar un resto que es inmunoldégicamente reactivo con STEAP-1
como se describe anteriormente. La una o mas de una molécula de acido nucleico también puede ser una molécula
que inhiba, o que codifique, la produccién de STEAP-1. Los ejemplos no limitantes de dichas moléculas incluyen,
pero sin limitacion, a aquellas complementarias con una secuencia de nucledtidos esencial para la produccion de
STEAP-1 (por ejemplo, secuencias o moléculas antisentido que forman una triple hélice con una doble hélice de
nucleétidos esencial para la produccion de STEAP-1) o una ribozima eficaz para realizar la lisis del ARNm de
STEAP-1.
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Obsérvese que para determinar la posicion inicial de cualquier péptido expuesto en las Tablas de V-XVIII y XXIl a LI
(Tablas de Péptidos de HLA conjuntamente) con respecto a su proteina parental, por ejemplo, variante 1, variante 2,
etc., se hace referencia a tres factores: la variante particular, la longitud del péptido en una Tabla de Péptidos de
HLA, y la basqueda de Péptidos en la Tabla LXI. Generalmente, se usa una Unica Blusqueda de Péptidos para
obtener péptidos de HLA de una variante particular. La posicién de cada Busqueda de Péptidos con respecto a su
molécula parental respectiva se enumera en la Tabla LXI. Por consiguiente, si una Bisqueda de Péptido comienza
en la posicion “X”, se debe afadir el valor “X - 1” a cada posicién de las Tablas de V - XVIIl y de XXII a LI para
obtener la posicion real de los péptidos de HLA en su molécula parental. Por ejemplo, si una basqueda de Péptido
particular comienza en la posicién 150 de su molécula parental, se debe anadir 150 - 1, es decir, 149 a cada
posicion aminoacidica en el péptido de HLA para calcular la posicién de ese aminoacido en la molécula parental.

En el presente documento se describe un péptido HLA, que aparece al menos dos veces en las Tablas V-XVIII y
XXIlI a LI conjuntamente, o un oligonucleétido que codifica el péptido de HLA y un péptido de HLA que se aparece al
menos una vez en las Tablas V-XVIII y al menos una vez en las tablas XXII a LI, o un oligonucleétido que codifica el
péptido de HLA.

También se describen epitopos de anticuerpos, que comprenden una regién peptidica o un oligonucleétido que
codifica la region peptidica, que tiene una, tres, cuatro, o cinco de las siguientes caracteristicas:

i) una region peptidica de al menos 5 aminodacidos de un péptido particular de la Figura 3, en cualquier nimero
completo que aumente hasta la longitud completa de esa proteina en la Figura 3, que incluye una posicién de
aminoacido que tiene un valor igual a o mayor que 0,5, 0,6, 0,7, 0,8, 0,9, o que tiene un valor igual a 1,0, en el
perfil de Hidrofilicidad de la Figura 5;

ii) una region peptidica de al menos 5 aminoacidos de un péptido particular de la Figura 3, en cualquier nimero
completo que aumente hasta la longitud completa de esa proteina en la Figura 3, que incluye una posicién de
aminoacido que tiene un valor igual a o menor que 0,5, 0,4, 0,3, 0,2, 0,1, o que tiene un valor igual a 0,0, en el
perfil de Hidropaticidad de la Figura 6;

iii) una region peptidica de al menos 5 aminoacidos de un péptido particular de la Figura 3, en cualquier nimero
completo que aumente hasta la longitud completa de esa proteina en la Figura 3, que incluye una posicién de
aminoacido que tiene un valor igual a o mayor que 0,5, 0,6, 0,7, 0,8, 0,9, o que tiene un valor igual a 1,0, en el
perfil de Porcentaje de Restos Accesibles de la Figura 7;

iv) una region peptidica de al menos 5 aminoacidos de un péptido particular de la Figura 3, en cualquier nimero
completo que aumente hasta la longitud completa de esa proteina en la Figura 3, que incluye una posicién de
aminoacido que tiene un valor igual a o mayor que 0,5, 0,6, 0,7, 0,8, 0,9, o que tiene un valor igual a 1,0, en el
perfil de Flexibilidad Media de la Figura 8; o

v) una region peptidica de al menos 5 aminoacidos de un péptido particular de la Figura 3, en cualquier nimero
completo que aumente hasta la longitud completa de esa proteina en la Figura 3, que incluye una posicién de
aminoacido que tiene un valor igual a o mayor que 0,5, 0,6, 0,7, 0,8, 0,9, o que tiene un valor igual a 1,0, en el
perfil de giro Beta de la Figura 9.

Breve descripcion de las figuras

Figura 1. Secuencia HSS de STEAP-1 de 436 nucleétidos.

Figura 2. En la Figura 2A se muestra la secuencia de ADNc y de aminoacidos de la variante 1 de STEAP-1
(también denominada “STEAP-1 v.1” o “variante 1 de STEAP-1"). La metionina inicial esta subrayada. El marco
de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 66 al 1085 incluyendo el codén de terminacion. En la
Figura 2B se muestra la secuencia de ADNc y de aminoacidos de la variante 2 de STEAP-1 (también
denominada “STEAP-1 v.2”). El coddn de la metionina inicial estd subrayado. El marco de lectura abierta se
extiende desde el acido nucleico 96 al 872 incluyendo el coddn de terminacion. En la Figura 2C se muestra la
secuencia de ADNc y de aminoacidos de la variante 3 de STEAP-1 (también denominada “STEAP-1 v.3”). El
codoén de la metionina inicial esta subrayado. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96
al 944 incluyendo el coddn de terminacién. En la Figura 2D se muestra la secuencia de ADNc y de aminoacidos
de la variante 4 de STEAP-1 (también denominada “STEAP-1 v.4”). El codon de la metionina inicial esta
subrayado. El marco de lectura abierta se extiende desde el &cido nucleico 96 al 872 incluyendo el codén de
terminacion. En la Figura 2E se muestra la secuencia de ADNc y de aminodcidos de la variante 5 de STEAP-1
(también denominada “STEAP-1 v.5”). El codén de la metionina inicial esta subrayado. El marco de lectura
abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872 incluyendo el coddn de terminacién. En la Figura 2F se
muestra la secuencia de ADNc y la de aminoacidos de la variante 6 de STEAP-1 (también denominada “STEAP-
1 v.6”). El coddn de la metionina inicial esta subrayado. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido
nucleico 96 al 872 incluyendo el codén de terminacién. En la Figura 2G se muestra la secuencia de ADNc y de
aminodcidos de la variante 7 de STEAP-1 (también denominada “STEAP-1 v.7”). El cod6n de la metionina inicial
esté subrayado. El marco de lectura abierta se extiende desde el &cido nucleico 96 al 872 incluyendo el codon de
terminacion. En la Figura 2H se muestra la secuencia de ADNc y de aminoacidos de la variante 8 de STEAP-1
(también denominada “STEAP-1 v.8"). El codén de la metionina inicial esta subrayado. El marco de lectura
abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872 incluyendo el codén de terminacion. En la Figura 21 se
muestra la secuencia de ADNc y de aminodcidos de la variante 9 de STEAP-1 (también denominada “STEAP-1
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v.9”). El codén de la metionina inicial esta subrayado. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido
nucleico 96 al 872 incluyendo el coddn de terminacion. En la Figura 2J se muestra la secuencia de ADNc y de
aminodcidos de la variante 10 de STEAP-1 (también denominada “STEAP-1 v.10”). El codon de la metionina
inicial esta subrayado. El marco de lectura abierta se extiende desde el &cido nucleico 96 al 872 incluyendo el
codén de terminacién. En la Figura 2K se muestra la secuencia de ADNc y de aminoacidos de la variante 11 de
STEAP-1 (también denominada “STEAP-v.11”). El coddén de la metionina inicial est4 subrayado. El marco de
lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872 incluyendo el codén de terminacién. En la Figura 2L
se muestra la secuencia de ADNc y de aminoacidos de la variante 12 de STEAP-1 (también denominada
“STEAP-v.12”). El coddn de la metionina inicial esta subrayado. El marco de lectura abierta se extiende desde el
acido nucleico 96 al 872 incluyendo el codén de terminacién. En la Figura 2M se muestra la secuencia de ADNc
y de aminodcidos de la variante 13 de STEAP-1 (también denominada “STEAP-1 v.13”). El codon de la metionina
inicial esta subrayado. El marco de lectura abierta se extiende desde el &cido nucleico 96 al 872 incluyendo el
codén de terminacién. En la Figura 2N se muestra la secuencia de ADNc y de aminoacidos de la variante 14 de
STEAP-1 (también denominada “STEAP-1 v. 14”). El codén de la metionina inicial estd subrayado. El marco de
lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872 incluyendo el codén de terminacion. En la Figura 20
se muestra la secuencia de ADNc y de aminoacidos de la variante 15 de STEAP-1 (también denominada
“STEAP-1 v.15”). El codén de la metionina inicial esta subrayado. El marco de lectura abierta se extiende desde
el acido nucleico 96 al 872 incluyendo el coddn de terminacién. En la Figura 2P se muestra la secuencia de
ADNc y de aminodcidos de la variante 16 de STEAP-1 (también denominada “STEAP-1 v.16”). El codén de la
metionina inicial esta subrayado. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872
incluyendo el codén de terminacion. En la Figura 2Q se muestra la secuencia de ADNc y de aminoacidos de la
variante 17 de STEAP-1 (también denominada “STEAP-1 v.17”). El codon de la metionina inicial esta subrayado.
El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872 incluyendo el coddn de terminacién. Tal
como se usa en el presente documento, una referencia a STEAP-1 incluye todas sus variantes, incluyendo las
que se muestran en las Figuras 10y 12.

Figura 3. En la Figura 3A se muestra la secuencia de amino&cidos de STEAP-1 v.1; tiene 339 aminoacidos. En
la Figura 3B se muestra la secuencia de aminoacidos de STEAP-1 v.2; tiene 258 aminoécidos. En la Figura 3C
se muestra la secuencia de aminodcidos de STEAP-1 v.3; tiene 282 aminodcidos. En la Figura 3D se muestra la
secuencia de aminoacidos de STEAP-1 v.4; tiene 258 aminodacidos. Tal como se usa en el presente documento,
una referencia a STEAP-1 incluye todas sus variantes, incluyendo las que se muestran en la Figura 11.

Figura 4. En la Figura 4A se muestra el alineamiento de la secuencia de aminoacidos de STEAP-1 v.1 con la
proteina relacionada con adipocitos inducida por TNFa de ratén (gi/16905133/). En la Figura 4B se muestra el
alineamiento de la secuencia de aminoacidos de STEAP-1 v.1 con la proteina pHyde de rata (gi/21717665/). La
Figura 4C muestra la Homologia de STEAP-1 con el antigeno epitelial de seis dominios transmembrana de la
préstata de raton (gi|20820492|).

Figura 5. (5) Perfil de hidrofilicidad de aminoécidos de la variante 1 de STEAP-1. (5A) Perfil de hidrofilicidad de
aminodcidos de la variante 3 de STEAP-1, determinado por analisis de secuencias mediante algoritmo
informatico usando el método de Hopp y Woods (Hopp T. P., Woods K. R., 1981. Proc. Natl. Acad. Sci. EE.UU.
78: 3824-3828) al cual se accede desde pagina web ProtScale localizada en la red informatica mundial (www)
URL ch/cgi-bin/protscale.pl) a través del servidor de biologia molecular ExPasy.

Figura 6. (6) Perfil de hidropaticidad de aminoéacidos de la variante 1 de STEAP-1. (6A) Perfil de hidropaticidad
de aminoacidos de la variante 3 de STEAP-1, determinado por anadlisis de secuencias mediante algoritmo
informatico usando el método de Kyte y Doolittle (Kyte J., Doolittle R. F., 1982. J. Mol. Biol. 157: 105-132) al cual
se accede desde la pagina web ProtScale localizada en la URL de la red informatica mundial (www)
expasy.ch/cgi-bin/protscale.pl) a través del servidor de biologia molecular ExPasy.

Figura 7. (7) Perfil del porcentaje de restos de aminoacidos accesibles de la variante 1 de STEAP-1. (7A) Perfil
del porcentaje de restos de aminodcidos accesibles de la variante 3 de STEAP-1, determinado por andlisis de
secuencias mediante algoritmo informatico usando el método de Janin (Janin J., 1979 Nature 277: 491-492) al
cual se accede desde la pagina web de ProtScale localizada en la URL de la red informatica mundial (www)
expasy.ch/cgi-binlprotscale.pl) a través del servidor de biologia molecular ExPasy.

Figura 8. (8) Perfil de flexibilidad promedio de aminoéacidos de la variante 1 de STEAP-1. (8A) Perfil de
flexibilidad promedio de aminoacidos de la variante 3 de STEAP-1, determinado por andlisis de secuencias
mediante algoritmo informatico usando el método de Bhaskaran y Ponnuswamy (Bhaskaran R., y Ponnuswamy
P. K., 1988. Int. J. Pept Protein Res. 32: 242-255) al cual se accede desde la pagina web de ProtScale localizada
en la URL de la red informatica mundial (www) expasy.ch/cgi-bin/protscale.pl) a través del servidor de biologia
molecular ExPasy.

Figura 9. (9) Perfil de aminoacidos del giro beta de la variante 1 de STEAP-1. (9A) Perfil de aminoacidos del giro
beta de la variante 3 de STEAP-1, determinado por analisis de secuencias mediante algoritmo informatico
usando el método de Deleage y Roux (Deleage, G., Roux B. 1987 Protein Engineering 1: 289-294) al cual se
accede desde la pagina web de ProtScale localizada en la URL de la red informatica mundial (www)
expasy.ch/cgi-bin/protscale.pl) a través del servidor de biologia molecular ExPasy.

Figura 10. Alineamiento esquematico de variantes de los SNP de 8P1D4. Las variantes de 8P1D4 v.4 a v.17 son
variantes con diferencias de un solo nucleétido en comparacion 8P1D4 v.2. Aunque estas variantes de los SNP
se muestran de forma separada, también podrian aparecer en cualquiera de las combinaciones y en cualquiera
de las variantes transcripcionales que contengan los pares de bases, por ejemplo, 8P1D4 v.1 y v.3. Los niUmeros
corresponden a los de 8P1D4 v.2. El recuadro de color negro muestra la misma secuencia que 8P1D4 v.2. Los
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SNP se indican encima del recuadro.

Figura 11. Composiciones exdnicas de variantes transcripcionales de 8P1D4. Esta Figura muestra la estructura
de variantes transcripcionales sin la cola poli A. Las variantes de 8P1D4 v.1, v.2 y v.3 son variantes
transcripcionales que comparten los mismos exones 2 y 3. El primer ex6n de 8P1D4 v.1 es 30 bases més corto
en el extremo 5’ que los primeros exones de las otras dos variantes transcripcionales. El cuarto exén de 8P1D4
v.2 es el mismo que el exon 4 combinado, intron 4 y ex6n 5 de 8P1D4 v.1. En comparacién con 8P1D4 v.1, la
variante 8P1D4 v.3 tiene un exén adicional de corte y empalme del intrén 4 de 8P1D4 v.1. Las longitudes de los
intrones y los exones no son proporcionales.

Figura 12. Alineamiento esquematico de variantes proteicas de 8P1D4. Las variantes proteicas corresponden a
variantes de nucleétidos. Las variantes nucleotidicas 8P1D4 v.5 a v.17 de la Figura 10 codifican la misma
proteina que 8P1D4 v.2. Las proteinas traducidas de las variantes transcripcionales 8P1D4 v.1 y v.3 tal como se
muestra en la Figura 11 pueden contener el aminoacido F (Phe) o L (Leu) en la posicion 169. Las diferencias de
un solo aminodcidos se indican encima de los recuadros. Los recuadros de color negro representan la misma
secuencia que 8P1D4 v.1. Los recuadros con patrones de relleno diferentes muestran secuencias diferentes. Los
numeros debajo de cada recuadro corresponden a 8P1D4 v.1

Figura 13. Figuras 13(a) - (c). Prediccion de la estructura secundaria y de dominios transmembrana de las
variantes de la proteina 8P1D4. La estructura secundaria de las variantes 1 (SEC ID N2: 93), 2 (SEC ID N2: 94) y
3 (SEC ID N¢: 95) de la proteina 8P1D4; (Figuras 13a-13c, respectivamente) de la proteina 8P1D4 se predijeron
usando el método jerarquico de la Red Neural- HNN (Guermeur,1997 http:/fpbil.ibcp:fr/cgi-
bin/npsa_automat.pl?page=npsa_nn.html), al cual se accede desde el servidor de biologia molecular ExPasy
localizado en la red informatica mundial (www) (.expasy.ch/tools/). Este método predice la presencia y
localizacién de hélices alfa, cadenas extendidas, y enrollamientos aleatorios de la secuencia de la proteina
primaria. También se lista el porcentaje de la proteina en una secundaria determinada. Figuras 13(d), 13(f), y
13(h): representaciones esquematicas de la probabilidad de existencia de regiones transmembrana y la
orientacion de las variantes 1-3 de 8P1D4, (Figuras 13(d), 13(f) y 13(h) respectivamente, basandose en el
algoritmo TMpred de Hofmann y Stoffel que utiliza TMBASE (K. Hofmann, W. Stoffel. TMBASE - A database of
membrane spanning protein segments Biol. Chem. Hoppe-Seyler 374: 166, 1993). Figuras 13(e), 13(g), y 13(i):
representaciones esquematicas de la probabilidad de la existencia de regiones transmembrana y la orientacion
extracelular e intracelular de las variantes 1-3 de 8P1D4, Figuras 13(e), 13(g), y 13(i) respectivamente,
basandose en el algoritmo TMHMM de Sonnhammer, von Heijne y Krogh (Erik L. L. Sonnhammer, Gunnar von
Heijne, y Anders Krogh: A hidden Markov model for predicting transmembrane helices in protein sequences. In
Proc. of Sixth Int. Conf. On Intelligent Systems for Molecular Biology, pags 175-182 Ed J. Glasgow, T. Littlejohn,
F. Major, R. Lathrop, D. Sankoff, y C. Sensen Menlo Park, CA: AAAI Press, 1998). A los algoritmos TMpred y
TMHMM se accede desde el servidor de biologia molecular ExPasy localizado en la red informatica mundial
(www) (.expasy.ch/tools/).

Figura 14. Expresion de STEAP-1 en especimenes de pacientes con cancer de estomago. Se extrajo ARN de
estomago normal (N) y de 10 especimenes diferentes de pacientes con cancer de estdémago (T). Con la
secuencia de STEAP-1 se explord la transferencia de Northern con 10 ug de ARN total/carril. Los resultados
muestran fuerte expresién de una STEAP-1 de aproximadamente 1,6 kb en los tejidos de tumor de estémago.
Los paneles inferiores representan una tincién con bromuro de etidio de la transferencia mostrando la calidad de
las muestras de ARN.

Figura 15. Expresion de STEAP-1 en tejidos de pacientes con cancer rectal. Se extrajo ARN de recto normal (N),
de tumores (T) de pacientes con cancer rectal y de metastasis (M) de cancer rectal. Las transferencias de
Northern se exploraron con 10 ug de ARN total con la secuencia de STEAP-1. Los resultados muestran una
fuerte expresion de STEAP-1 en los tejidos de los pacientes con cancer rectal. El panel inferior representa una
tincidn con bromuro de etidio de la transferencia que muestra la calidad de las muestras de ARN.

Figura 16. (A) Expresién de STEAP-1 en células endoteliales de vena de cordén umbilical humano (HUVEC,
siglas en inglés). Se prepar6 ADNc de la primera cadena a partir de células HUVEC, de xenoinjertos de cancer
de prostata LAPC-4AD y LAPC-9AD, asi como de tejidos de cerebro humano. La normalizacion se realizd
mediante PCR usando cebadores para actina y GAPDH. La PCR semicuantitativa se realiz6 a 27 y 30 ciclos de
amplificacion usando cebadores para STEAP-1. Como control, en (B) se muestra una PCR usando cebadores
para actina. Los resultados muestran una fuerte expresién de STEAP-1 en células HUVEC similar a la expresion
detectada en tejidos de xenoinjertos de cancer de prostata. La expresion de STEAP-1 en células HUVEC indica
que, seleccionando como diana STEAP-1, podrian también seleccionarse como diana, células endoteliales de la
neovasculatura tumoral.

Figura 17. Muestra que STEAP-1 aumenté el flujo de calcio en respuesta al LPA.

Figura 18. Muestra que el transporte de calcio mediado por STEAP-1 regula el crecimiento de cancer de préstata
mediante la regulacién de los niveles intracelulares de calcio.

Figura 19. La figura demuestra que STEAP-1 media la transferencia de la molécula pequefa calceina entre
células adyacentes, y de ese modo regula la comunicacién célula-célula en células de cancer de préstata. Los
resultados demostraron que mientras que las células PC3 control (sin expresion detectable de la proteina
STEAP-1) muestran poca transferencia de calceina, la expresién de STEAP-1 permite la transferencia de
moléculas pequefas entre células, de este modo las células receptoras inicialmente rojas toman un color
parduzco, y co-localiza las moléculas rojas y verdes.

Figura 20. La figura demuestra que STEAP-1 media la transferencia de la molécula pequefa calceina entre
células adyacentes, y de este modo regula la comunicacion célula-célula en células de cancer de préstata. La
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figura muestra la comunicacion célula-célula mediada por STEAP-1 de manera dependiente del tiempo, donde se
observa poca transferencia en células PC3-STEAP-1 a las 6 horas y mucha transferencia a las 24 horas.

Figura 21. Esta figura muestra como la expresion de STEAP-1 es suficiente para regular rutas de sefalizacion
especificas que no estan activas de otro modo en células PCR3 en reposo, el efecto de estos genes sobre la
activacién de la cascada de p38 MAPK se investigo6 en la linea celular de cancer de préstata PC3. La Figura 21A
muestra que mientras la expresion del gen de control neo no tuvo efecto sobre la fosforilacion de p38, la
expresion de STEAP-1 en células PC3 que es suficiente para inducir la activacién de la ruta de p38. La Figura
21B muestra los resultados que se verificaron usando transferencia de western con un anticuerpo anti-p38, que
muestra la misma carga de proteina en los geles.

Figura 22. Esta figura muestra la suficiencia de la expresién de STEAP-1 en la linea celular de cancer de
prostata PC3 para activar la ruta mitogénica de MAPK, en particular la cascada de ERK. La Figura 22A muestra
que mientras la expresion del gen de control neo no tuvo efecto sobre la fosforilacion de ERK, la expresion de
STEAP-1 en las células PC3 es suficiente para inducir un aumento en la fosforilacion de ERK. La Figura 22B
muestra estos resultados que se verificaron usando una transferencia de western anti-ERK y confirma la
activacioén de la ruta de ERK mediante STEAP-1y STEAP-2.

Figura 23. Muestra la expresién necesaria de STEAP-1 en células Donantes y Receptoras.

Figura 24. Muestra que la introduccién de ARNi especifico de STEAP-1 reduce la expresion de STEAP-1 en
células recombinantes 3T3 y Rat-1. La inmunotincion de células completas revelé que el ARNi de STEAP-1
redujo la expresion de STEAP-1 en células Rat-1 y 3T3. Esta reduccion se confirmd mediante analisis de
transferencia de Western en el que la proteina STEAP-1 se redujo sustancialmente en células tratadas con ARNi
de STEAP-1 respecto a las células control y a las no tratadas.

Figura 25. Muestra que el ARNi reduce la expresién endégena de STEAP-1 en el cancer de préstata y en la
linea celular LNCaP.

Descripcion detallada de la invencion

Explicacion esquematica de las secciones

l.) Definiciones

Il.) Polinucleétidos de STEAP-1

Il.LA.) Usos de los Polinucleotidos de STEAP-1
I.LA.1.) Control de Anomalias Genéticas
I.A.2.) Realizaciones Antisentido

I.LA3.) Cebadores y Pares de Cebadores

I.A.4.) Aislamiento de Moléculas de Acido Nucleico que Codifican STEAP-1

I.A.5.) Moléculas de Acido Nucleico Recombinante y Sistemas de Vector-Hospedador
lll.) Proteinas relacionadas con STEAP-1

lllLA.) Realizaciones de Proteinas que contienen Motivos
lll.B.) Expresion de Proteinas relacionadas con STEAP-1
lll.C.) Modificaciones de Proteinas relacionadas con STEAP-1
ll.D.) Usos de Proteinas relacionadas con STEAP-1

IV.) Anticuerpos de STEAP-1

V.) Respuestas Inmunitarias Celulares de STEAP-1

VI.) Animales Transgénicos de STEAP-1

VIl.) Métodos de Deteccion de STEAP-1

VIIl.) Métodos de Control del Estado de Genes relacionados con STEAP-1 y Sus Productos
IX.) Identificacion de Moléculas Que Interaccionan Con STEAP-1

X.) Métodos Terapéuticos y Composiciones

X.A.) Vacunas Anti-Cancer
X.B.) STEAP-1 como una Diana para Terapias Basadas en Anticuerpos
X.C.) STEAP-1 como una Diana para Respuestas Inmunitarias Celulares
X.C.1. Vacunas Minigénicas

X.C.2. Combinaciones de Péptidos CTL con Péptidos Auxiliares
X.C.3. Combinaciones de Péptidos CTL con Agentes Cebadores de Células T

X.C.4. Composiciones de Vacunas que Comprenden DC Pulsado con Péptidos CTL y/o HTL

X.D.) Inmunoterapia Adoptiva
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X.E.) Administracion de Vacunas para Fines Terapéuticos y Profilacticos
Xl.) Realizaciones Diagndsticas y Pronosticas de STEAP-1.
XIl.) Inhibicion de la Funcion de la Proteina STEAP-1

XILLA.) Inhibicion de STEAP-1 Con Anticuerpos Intracelulares
XIl.B.) Inhibicion de STEAP-1 con Proteinas Recombinantes
XIl.C.) Inhibicion de la Transcripcion o Traduccion de STEAP-1

XIl.D.) Consideraciones Generales de Estrategias Terapéuticas
XIil.) KITS/Articulos de Fabricacion

l.) Definiciones:

A menos que se defina otra cosa, todos los términos de la técnica, anotaciones y otros términos cientificos o
terminologia usada en el presente documento, pretenden tener los significados que cominmente entienden los
expertos en la materia a la que pertenece esta invencién. En algunos casos, en el presente documento, se definen
términos con significados comunmente entendidos para esclarecer y/o facilitar una referencia, y no debe
interpretarse que la inclusion de dichas definiciones en el presente documento represente una diferencia sustancial
sobre lo que se entiende generalmente en la técnica. Muchas de las técnicas y procedimientos que se describen o
se mencionan en el presente documento son muy conocidos y empleados cominmente por los expertos en la
materia, usando metodologia convencional, tales como, por ejemplo, las metodologias de clonacion molecular
ampliamente utilizadas descritas en Sambrook et al., Molecular Cloning: A Laboratory Manual 22 edicién (1989) Cold
Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, N. Y. Segun sea apropiado, a menos que se indique lo
contrario, los procedimientos que impliquen el uso de kits y reactivos disponibles en el comercio se realizan
generalmente de acuerdo con los protocolos y/o parametros definidos por el fabricante.

Las expresiones “céncer de prostata avanzado”, “cancer de prostata localmente avanzado”, “enfermedad avanzada”
y “enfermedad localmente avanzada” significan canceres de préstata que se han extendido a través de la capsula de
la préstata, y se entiende que incluyen el estadio C de la enfermedad en el sistema de la American Urological
Association (AUA), el estadio C1 - C2 de la enfermedad del sistema de Whitmore-Jewett, y el estadio T3 - T4 y N+
de la enfermedad en el sistema de TNM (tumor, nédulo, metastasis). En general, la cirugia no esta recomendada en
pacientes con enfermedad localmente avanzada, y estos pacientes tienen desenlaces sustancialmente menos
favorables en comparacion con los pacientes que tienen cancer de préstata clinicamente localizado (confinado en un
organo). La enfermedad localmente avanzada se identifica clinicamente por evidencia palpable de endurecimiento
mas alla del margen lateral de la préstata, o asimetria o endurecimiento por encima de la base de la prostata. En la
actualidad, el cancer de prostata localmente avanzado se diagnostica patoldgicamente después de prostactetomia
radical si el tumor invade o penetra en la capsula prostatica, se extiende en el margen quirlrgico, o invade las
vesiculas seminales.

Para los fines del presente documento, la frase “alteracion del patréon de glucosilacién nativo” pretende significar
suprimir uno o mas restos de carbohidrato encontrados en la secuencia nativa de STEAP-1 (bien eliminando el sitio
de glucosilacién subyacente o suprimiendo la glucosilacién por medios quimicos y/o enzimaticos), y/o afiadiendo uno
0 mas sitios de glucosilacion que no estan presentes en la secuencia nativa de STEAP-1. Ademas, la frase incluye
cambios cualitativos en la glucosilacion de las proteinas nativas, que implican un cambio en la naturaleza y
proporciones de los diversos restos de carbohidrato presentes.

El término “analogo” se refiere a una molécula que es estructuralmente similar o comparte atributos similares o
correspondientes con otra molécula (por ejemplo, una proteina relacionada con STEAP-1). Por ejemplo, un analogo
de una proteina STEAP-1 puede unirse especificamente mediante un anticuerpo o célula T que se une
especificamente a STEAP-1.

El término “anticuerpo” se usa en el mas amplio sentido. Por lo tanto, un “anticuerpo” puede ser de origen natural o
puede estar fabricado por el hombre, tal como los anticuerpos monoclonales producidos por tecnologia de hibridoma
convencional. Los anticuerpos anti-STEAP-1 comprenden anticuerpos monoclonales y policlonales asi como
fragmentos que contienen el dominio de unién a antigeno y/o una o mas regiones determinantes de la
complementariedad de estos anticuerpos.

Un “fragmento de anticuerpo” se define como al menos una porcién de la region variable de la molécula de
inmunoglobulina que se une a su diana, es decir, la regién de unién a antigeno. En una realizaciéon esto incluye
especificamente anticuerpos sencillos anti-STEAP-1 y clones de los mismos (incluyendo anticuerpos agonistas,
antagonistas y neutralizantes) y composiciones de anticuerpos anti-STEAP-1 con especificidad poliepitopica.

La expresion “secuencias con codones optimizados” se refiere a secuencias de nucleétidos que se han optimizado
para una especie hospedadora en particular, reemplazando cualquier coddn que tenga una frecuencia de uso menor
de aproximadamente 20 %. Las secuencias de nucleétidos que se han optimizado para la expresion en una especie
hospedadora determinada, por eliminacion de secuencias de poliadenilacion falsas, eliminacion de sefnales de corte
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y empalme de exén/intrén, eliminacion de repeticiones similares a transposones y/u optimizacion del contenido en
GC, ademas de la optimizacion del cod6n, se mencionan en el presente documento como “secuencias de expresion
potenciada”.

La expresion “agente citotdxico” se refiere a una sustancia que inhibe o impide la actividad de expresion de las
células, la funcién de las células y/o causa la destruccién de las células. La expresién pretende incluir is6topos
radiactivos, agentes quimioterapéuticos y toxinas, tales como toxinas de molécula pequefia o toxinas
enzimaticamente activas de origen bacteriano, flngico, vegetal o animal, incluyendo sus fragmentos y/o variantes.
Los ejemplos de agentes citotoxicos incluyen, pero sin limitacién, auristatinas, auromicinas, maitansinoides, itrio,
bismuto, ricino, cadena A de ricino, combrestatina, duocarmicinas, dolostatinas, doxorrubicina, daunorrubicina, taxol,
cisplatino, cc1065, bromuro de etidio, mitomicina, etopdsido, tenopdsido, vincristina, vinblastina, colchicina, dihidroxi
antracin diona, actinomicina, toxina diftérica, exotoxina A de Pseudomonas (PE), PE40, abrina, cadena A de abrina,
cadena A de modeccina, alfa-sarcina, gelonina, mitogelina, retstrictocina, fenomicina, enomicina, curicina, crotina,
calicamicina, inhibidor de Sag aonar/a off/cma//s y %Iucocortlcmdes y otros agentes quimioterapéuticos, asi como
radioisétopos tales como A", I3 2% ¥, Re'® sm'? B2 © 218 p% ¢ isétopos radiactivos de Lu
incluyendo Lu'’. Los antlcuerpos también pueden conjugarse con enzimas activadoras de profarmacos
anticancerosos capaces de convertir el profarmaco en su forma activa.

El término “homdlogo” se refiere a una molécula que muestra homologia con otra molécula, por ejemplo, que tiene
secuencias de restos quimicos que son iguales o similares en las posiciones correspondientes.

El “Antigeno Leucocitario Humano” o “HLA” (siglas en inglés) es una proteina del Complejo Mayor de
Histocompatibilidad (MHC) Humano de clase | o clase Il (véase, por ejemplo, Stites, et al., IMMUNOLOGY, 82 ED.,
Lange Publishing, Los Altos, CA (1994).

Los términos “hibridar”, “hibridacién”, “hibrida” y similares, usados en el contexto de polinucleétidos, significa que se
refieren a condiciones de hibridacion convencionales, preferentemente tales como hibridacion en formamida al 50
%/6XSSC/SDS al 0,1 %/ADNmc 100 ug/ml, en las que las temperaturas de hibridacién estan por encima de 37
grados C y las temperaturas de lavado en 0,1XSSC/SDS al 0,15 estan por encima de 55 grados C.

El término “aislado/a” o la frase “biolégicamente puro/a” se refieren a material que esta sustancialmente o
esencialmente libre de componentes que normalmente acompanan al material tal como se encuentra en su estado
nativo. Por lo tanto, los péptidos aislados de acuerdo con la invencién no contienen preferentemente materiales
normalmente asociados con los péptidos en su entorno in situ. Por ejemplo, se dice que un polinucleétido esta
“aislado” cuando se separa sustancialmente de polinucleétidos contaminantes que se corresponden o que son
complementarios a genes distintos de los genes de STEAP-1 o que codifican polipéptidos distintos al producto
génico de STEAP-1 o sus fragmentos. Un experto en la materia puede emplear faciimente procedimientos de
aislamiento de acidos nucleicos para obtener un polinucleétido de STEAP-1 aislado. Se dice que una proteina esta
“aislada”, por ejemplo, cuando se emplean métodos fisicos, mecanicos o quimicos para retirar las proteinas STEAP-
1 de sus constituyentes celulares que estan normalmente asociados con la proteina. Un experto en la materia puede
emplear facilmente métodos de purificacion convencionales para obtener una proteina STEAP-1 aislada. Como
alternativa, una proteina aislada puede prepararse mediante medios quimicos.

El término “mamifero” se refiere a cualquier organismo clasificado como un mamifero, incluyendo ratones, ratas,
conejos, perros, gatos, vacas, caballos y seres humanos. En una realizaciéon de la invencion, el mamifero es un
ratén. En otra realizacién de la invencion, el mamifero es un ser humano.

Las expresiones “cancer de prostata metastasico” y “enfermedad metastasica” significan canceres de prostata que
se han diseminado a ganglios linfaticos regiones o a sitios distantes, y se entiende que incluyen el estadio D de la
enfermedad en el sistema AUA y el estadio TxNxM+ en el sistema TNM. Como ocurre en el caso del cancer de
préstata localmente avanzado, generalmente la cirugia no estda indicada para pacientes con enfermedad
metastasica, y la terapia hormonal (ablacion androgénica) es una modalidad de tratamiento preferida. Los pacientes
con cancer de préstata metastasico eventualmente desarrollan un estado refractario androgénico en el plazo de 12 a
18 meses de iniciar el tratamiento. Aproximadamente la mitad de estos pacientes refractarios a andrégenos mueren
en el plazo de 6 meses después de desarrollar este estado. El sitio mas comuln para la metastasis del cancer de
prostata es el hueso. Las metastasis 6seas de cancer de préstata son a menudo osteoblasticas en lugar de
osteoliticas (es decir, dan como resultado la formacién neta de hueso). Las metastasis 6seas se encuentran mas
frecuentemente en la columna vertebral, seguido del fémur, la pelvis, la caja toracica, el craneo y el humero. Otros
sitios comunes para las metastasis incluyen los ganglios linfaticos, los pulmones, el higado y el cerebro. El cancer de
préstata metastasico se diagnostica normalmente por linfadenectomia pélvica laparoscopica o abierta, escaneos
corporales completos con radionuclidos, radiografia esquelética, y/o biopsia de lesién ésea.

La expresién “anticuerpo monoclonal” se refiere a un anticuerpo que se obtiene una poblacién de anticuerpos

sustancialmente homogéneos, es decir, los anticuerpos que comprenden la poblacion son idénticos excepto por
posibles mutaciones de origen natural que estan presentes en menores cantidades.
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Un “motivo”, tal como en el motivo bioldgico de una proteina relacionada con STEAP-1, se refiere a cualquier patron
de aminoacidos que forma parte de la secuencia primaria de una proteina, que se asocia con una funcién particular
(por ejemplo, interaccion proteina-proteina, interaccién proteina-ADN, etc.) o modificacion (por ejemplo, que esta
fosforilada, glucosilada o amidada), o localizacion (por ejemplo, secuencia secretora, secuencia de localizacion
nuclear, etc.) o una secuencia que se correlaciona con ser inmunogénica, bien humoralmente o celularmente. Un
motivo puede ser bien continuo o capaz de alinearse con determinadas posiciones que estan generalmente
correlacionadas con una funcién o propiedad determinada. En el contexto de motivos de HLA, “motivo” se refiere al
patrén de restos de un péptido de longitud definida, habitualmente un péptido de aproximadamente 8 a
aproximadamente 13 aminoéacidos para un motivo de HLA de clase | y de aproximadamente 6 a aproximadamente
25 aminoacidos para un motivo de HLA de clase Il, que reconoce una molécula de HLA particular. Los motivos
peptidicos para la unién a HLA son normalmente diferentes para cada proteina codificada por cada alelo de HLA
humano y difieren en el patrdn de restos de anclaje primario y secundario.

Un “excipiente farmacéutico” comprende un material, tal como un adyuvante, un transportador, agentes ajustadores
de pH y tamponadores, agentes ajustadores de tonicidad, agentes humectantes, conservantes, y similares.

“Farmacéuticamente aceptable” se refiere a una composicién no tdxica, inerte, que es fisiolégicamente compatible
con los seres humanos o con otros mamiferos.

El término “polinucledtido”, significa una forma polimérica de nucleétidos de al menos 10 bases o pares de bases de
longitud, bien ribonucleétidos o desoxinucleétidos o una forma modificada de cualquier tipo de nucleétido, y significa
que incluye formas de ADN y/o ARN mono y bicatenarias. En la técnica, este término se usa a menudo
indistintamente con “oligonucleétido”. Un polinucleétido puede comprender una secuencia de nucleotidos que se
divulga en el presente documento en el que la timidina (T), tal como se muestra, por ejemplo, en la Figura 2, puede
ser también uracilo (U); esta definicion se aplica a las diferencias entre las estructuras quimicas del ADN y ARN, en
particular la observacion de que en el ARN, una de las cuatro bases principales es el uracilo (U) en lugar de la
timidina (T).

El término “polipéptido” significa un polimero de al menos aproximadamente 4, 5, 6, 7 u 8 aminodcidos. A lo largo de
la memoria descriptiva, se usan designaciones convencionales de tres letras 0 de una sola letra para los
aminoacidos. En la técnica, este término se usa a menudo indistintamente con “péptido” o “proteina”.

Un “resto de anclaje primario” del HLA es un aminoacido en una posiciéon especifica a lo largo de una secuencia
peptidica que se entiende que proporciona un punto de contacto entre el péptido inmunogénico y la molécula de
HLA. De uno a tres, habitualmente dos, restos de anclaje primario dentro de un péptido de longitud definida
generalmente definen un “motivo” para un péptido inmunogénico. Se entiende que estos restos se ajustan en
estrecho contacto con el surco de unién peptidica de una molécula de HLA, con sus cadenas laterales ocultas en
bolsillos especificos del surco de unién. En una realizacion, por ejemplo, los restos de anclaje primario para una
molécula de HLA de clase | se localizan en la posicion 2 (desde la posicion amino terminal) y en la posicién carboxilo
terminal de un epitopo peptidico de 8, 9, 10, 11 o0 12 restos de acuerdo con la invencion. En otra realizacion, por
ejemplo, los restos de anclaje primario de un péptido que se unira a una molécula de HLA de clase Il se separan
entre si, en lugar de con el extremo de un péptido, donde el péptido tiene generalmente una longitud de al menos 9
aminoacidos. Las posiciones de anclaje primario de cada motivo y supermotivo se exponen en la Tabla IV. Por
ejemplo, pueden crearse péptidos analogos alterando la presencia o ausencia de restos particulares en las
posiciones de anclaje primario y/o secundario mostradas en la Tabla IV. Dichos analogos se usan para modular la
afinidad de union y/o cobertura de poblacién de un péptido que comprende un motivo o supermotivo particular de
HLA.

Los “radiois6topos” incluyen, pero sin limitacion, los siguientes (también se exponen usos ejemplares no limitantes):

Ejemplos de Is6topos Médicos:
Isétopo
Descripcion de uso

Actinio-225
(AC-225)
Véase Torio-229 (Th-229)

Actinio-227

(AC-227)

Parental del Radio-223 (Ra-223) que es un emisor alfa usado para tratar metastasis en el esqueleto producidas
por cancer (es decir, canceres de mama y prostata), y radioinmunoterapia contra el cancer.

Bismuto-212
(Bi-212)
Véase Torio-228 (Th-228)
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Bismuto-213
(Bi-213)
Véase Torio-229 (Th-229)

Cadmio-109
(Cd-109)
Deteccién del cancer

Cobalto-60

(Co-60)

Fuente de radiacion para radioterapia del cancer, para irradiacion de alimentos, y para la esterilizacion de
suministros médicos

Cobre-64
(Cu-64)
Un emisor de positrones que se usa para terapia contra el cancer y formacion de imagenes SPECT

Cobre-67

(Cu-67)

Un emisor beta/gamma que se usa en radioinmunoterapia contra el cancer y estudios diagndsticos (es decir,
canceres de mama y colon, y linfoma)

Disprosio-166
(Dy-166)
Radioinmunoterapia contra el cancer

Erbio-169

(Er-169)

Tratamiento de artritis reumatoide, particularmente para las articulaciones pequefas asociadas con los dedos de
las manos y de los pies

Europio-152
(Eu-152)
Fuente de radiacion para irradiacion de alimentos y para la esterilizacion de suministros médicos

Europio-154
(Eu-154)
Fuente de radiacion para irradiacion de alimentos y para la esterilizacion de suministros médicos

Gadolinio-133
(Gd-153)
Deteccion de osteoporosis y dispositivos con garantia de calidad médica nuclear

Oro-198
(Au-198)
Implante y Terapia intracavitaria de canceres de ovario, prdstata y cerebro

Holmio-166

(Ho-166)

Tratamiento del mieloma multiple en terapia dirigida al esqueleto, radioinmunoterapia contra el cancer, ablacién
de médula 6sea, y tratamiento de la artritis reumatoide

Yodo-125

(1-125)

Deteccion de osteoporosis, formacién de imagenes de diagnéstico, farmacos traza, tratamiento del cancer
cerebral, radiomarcaje, formacién de imagenes tumorales, mapeo de receptores cerebrales, radioterapia
intersticial, braquiterapia para el tratamiento del cancer de préstata, determinacion de la tasa de filtracion
glomerular (TFG), determinacion del volumen plasmatico, deteccién de la trombosis venosa profunda de las
piernas

Yodo-131

(1-131)

Evaluacién de la funcién del tiroides, deteccion de enfermedad del tiroides, tratamiento del cancer de tiroides asi
como otras enfermedades no malignas del tiroides (es decir, enfermedad de Graves, gota e hipertiroidismo),
tratamiento de leucemia, linfoma, y otras formas de cancer (por ejemplo, cancer de mama) usando
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radioinmunoterapia

Iridio-192

(Ir-192)

Braquiterapia, tratamiento de tumor cerebral y de la médula espinal, tratamiento de arterias bloqueadas (es decir,
arterioesclerosis y restenosis), e implantes para tumores de mama y prostata

Lutetio-177

(Lu-177)

Radioinmunoterapia contra el cancer y tratamiento de arterias bloqueadas (es decir, arterioesclerosis y
restenosis)

Molibdeno-99

(Mo-99)

Parental del Tecnecio-99m (Tc-99m) que se usa para la formaciéon de imagenes del cerebro, higado, pulmones,
corazon y otros érganos. Actualmente, el Tc-99m es el radiois6topo de uso mas amplio para la formacion de
imagenes de diagnéstico de diversos canceres y enfermedades que implican al cerebro, corazén, higado,
pulmones; también se usa en la deteccion de trombosis venosa profunda de las piernas

Osmio-194
(Os-194)
Radioinmunoterapia contra el cancer

Paladio-103
(Pd-103)
Tratamiento del cancer de prostata

Platino-195m
(Pt-195m)
Estudios sobre biodistribucion y metabolismo de cisplatino, un farmaco quimioterapéutico

Fosforo-32

(P-32)

Tratamiento de policitemia vera (enfermedad de las células sanguineas) y de leucemia, tratamiento/diagnéstico
de cancer de hueso; tratamiento de cancer de colon, pancreas e higado; radiomarcaje de acidos nucleicos para
investigacion in vitro, diagndstico de tumores superficiales, tratamiento de arterias bloqueadas (es decir,
arterioesclerosis y restenosis), y terapia intracavitaria

Fo6sforo-33

(P-33)

Tratamiento de leucemia, diagnostico/tratamiento de enfermedades 6seas, radiomarcaje, y tratamiento de arterias
bloqueadas (es decir, arteriosclerosis y restenosis)

Radio-223
(Ra-223)
Véase Actinio-227 (Ac-227)

Renio-186

(Re-186)

Alivio del dolor por cancer de hueso, tratamiento de artritis reumatoide, y diagnostico y tratamiento del linfoma y
canceres de hueso, mama e higado usando radioinmunoterapia

Renio-188

(Re-188)

Diagnostico y tratamiento del cancer usando radioinmunoterapia, alivio del dolor por cancer de hueso, tratamiento
de artritis reumatoide, y tratamiento de cancer de préstata

Rodio-105
(Rh-105)
Radioinmunoterapia contra el cancer

Samario-145
(Sm-145)
Tratamiento del cancer ocular

Samario-153
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(Sm-153)
Radioinmunoterapia contra el cancer y alivio del dolor por cancer de hueso

Escandio-47
(Sc-47)
Radioinmunoterapia contra el cancer y alivio del dolor por cancer de hueso

Selenio-75

(Se-75)

Radiotrazador usado en estudios del cerebro, formacion de imagenes de la corteza adrenal por gamma
escintigrafia, localizaciones laterales de tumores secretores de esteroides, escaneo pancreatico, deteccion de
glandulas paratiroideas hiperactivas, medida de la tasa de pérdida de acido biliar del acervo endégeno

Estroncio-85
(Sr-85)
Deteccion de cancer de hueso y escaneo cerebral

Estroncio-89
(Sr-89)
Alivio del dolor por cancer de hueso, tratamiento del mieloma mdiltiple, y terapia osteoblastica

Tecnecio-99m
(Tc-99m)
Véase Molibdeno-99 (Mo-99)

Torio-228
(Th-228)
Parental del Bismuto-212 (Bi-212) que es un emisor alfa que se usa en radioinmunoterapia contra el cancer

Torio-229

(Th-229)

Parental del Actinio-225 (Ac-225) y precursor del Bismuto-213 (Bi-213) que son emisores alfa usados en
radioinmunoterapia contra el cancer

Tulio-170
(Tm-170)
Fuente gamma para irradiaciones de sangre, fuente de energia para dispositivos médicos implantados

Tin-117m
(Sn-117m)
Inmunoterapia contra el cancer y alivio del dolor por cancer de hueso

Tungsteno-188

(W-188)

Parental del Renio-188 (Re-188) que se usa para el diagnéstico/tratamiento del cancer, alivio del dolor por cancer
de hueso, tratamiento de artritis reumatoide y tratamiento de arterias bloqueadas (es decir, arterioesclerosis y
restenosis)

Xenon-127

(Xe-127)

Formacion de imagenes neuronales de trastornos cerebrales, estudios SPECT de alta resolucién, ensayos de
funcién pulmonar, y estudios de flujo sanguineo cerebral

Iterbio-175
(Yb-175)
Radioinmunoterapia contra el cancer

Itrio-90
(Y-90)
Microsemillas obtenidas de la irradiacién con ltrio-89 (Y-89) para el tratamiento de cancer de higado

Itrio-91

(Y-91)

Un marcador emisor de rayos gamma para ltrio-90 (Y-90) que se usa para la inmunoterapia contra el cancer (es
decir, linfoma, canceres de mama, de colon, de rifidén, de pulmén, de ovario, de prostata, de pancreas y de higado
no operables)
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Una molécula de ADN o de ARN ‘“recombinante” es una molécula de ADN o de ARN que se ha sometido a
manipulacién molecular in vitro.

Los ejemplos no limitantes de moléculas pequefias incluyen compuestos que se unen o interaccionan con STEAP-1,
ligandos incluyendo hormonas, neuropéptidos, quimiocinas, odorizantes, fosfolipidos, y equivalentes funcionales de
los mismos que se unen e inhiben preferentemente la funciéon de la proteina STEAP-1. Dichas moléculas pequefias
no limitantes tienen preferentemente un peso molecular menor de aproximadamente 10 kDa, mas preferentemente
menor de aproximadamente 9, aproximadamente 8, aproximadamente 7, aproximadamente 6, aproximadamente 5 o
aproximadamente 4 kDa. En determinadas realizaciones, las moléculas pequefias se asocian fisicamente con, o se
unen a, la proteina STEAP-1; no se encuentran en rutas metabdlicas de origen natural; y/o son méas solubles en
soluciones acuosas que no acuosas.

La “rigurosidad” de las reacciones de hibridacion la determina facilmente un experto habitual en la materia, y
generalmente es un calculo empirico que depende de la longitud de la sonda, de la temperatura de lavado, y de la
concentracién de sales: en general, sondas mas largas requieren temperaturas mas altas para una hibridacion
apropiada, mientras que sondas mas cortas necesitan temperaturas mas bajas. La hibridacion generalmente
depende de la capacidad de las secuencias de los acidos nucleicos desnaturalizados para volver a hibridarse por
debajo de su temperatura de fusién cuando en un medio existen cadenas complementarias. A mayor grado de
homologia deseado entre la sonda y la secuencia hibridable, mayor sera la temperatura relativa que puede usarse.
Como resultado, se sigue que temperaturas relativamente altas podrian tender a hacer que las condiciones de
reaccion fuesen mas rigurosas, mientras que temperaturas mas bajas serian menos rigurosas. Para detalles
adicionales y explicacién de la rigurosidad de las reacciones de hibridacion, véase Ausubel et al., Current Protocols
in Molecular Biology, Wiley Interscience Publishers, (1995).

Las “condiciones rigurosas” o “condiciones de alta rigurosidad”, tal como se definen en el presente documento, se
identifican por, pero no se limitan a, aquellas que: (1) emplean baja fuerza i6nica y alta temperatura de lavado, por
ejemplo cloruro sédico 0,015 M/citrato sédico 0,0015 M/dodecil sulfato sédico al 0,1 % a 50 °C; (2) emplean durante
la hibridacion un agente desnaturalizante, tal como formamida, por ejemplo, formamida al 50 % (v/v) con tampén de
albumina de suero bovino al 0,1 %/Ficoll al 0,1 %/polivinilpirrolidona al 0,1 %/fosfato sédico 50 mM a pH 6,5 con
cloruro sédico 750 mM, citrato sédico 75 mM a 42 °C; o (3) emplean formamida al 50 %, SSC 5 x (NaCl 0,75 M,
citrato sdédico 0,075 M), fosfato sédico 50 mM (pH 6,8), pirofosfato sédico al 0,1 %, solucion de Denhardt 5 x, ADN
de esperma de salmén sometido a ultrasonido (50 ug/ml), SDS al 0,1 %, y sulfato de dextrano al 10 % a 42 °C, con
lavados a 42 °C en SSC 0,2 x (cloruro sédico/citrato sédico) y formamida al 50 % a 55 °C, seguido de un lavado de
alta rigurosidad que consiste en SSC 0,1 x que contiene EDTA a 55 °C. Las “condiciones moderadamente
astringentes” se describen, pero sin limitacion, en Sambrook et al., Molecular Cloning: A Laboratory Manual, Nueva
York: Cold Spring Harbor’ Press, 1989, e incluyen el uso de soluciones de lavado y condiciones de hibridacion (por
ejemplo, temperatura, fuerza idnica y % de SDS) menos rigurosas que las descritas anteriormente. Un ejemplo de
condiciones moderadamente rigurosas es la incubacién durante toda la noche a 37 °C en una solucién que
comprende: formamida al 20 %, SSC 5 x (NaCl 150 mM, citrato trisédico 15 mM), fosfato sédico 50 mM (pH 7,6),
solucion de Denhardt x, sulfato de dextrano al 10 %, y 20 mg/ml de ADN de esperma de salmén cortado
desnaturalizado, seguido del lavado de los filtros en SSC 1 x a aproximadamente 37-50 °C. El experto en la técnica
reconocera como ajustar la temperatura, fuerza ibnica, etc. Segun sea necesario para ajustarse a factores tales
como la longitud de la sonda y similares.

Un “supermotivo” HLA es un péptido con especificidad de unién compartido por moléculas de HLA codificadas por
dos 0 mas alelos de HLA.

Como se usa en el presente documento, “tratar” o “terapéutico” y términos gramaticalmente relacionados, se refieren
a cualquier mejora de cualquier consecuencia de la enfermedad, tal como supervivencia prolongada, menor
morbilidad y/o una disminucién de los efectos secundarios que son los subproductos de una modalidad terapéutica
alternativa; no se requiere la erradicacién completa de la enfermedad.

Un “animal transgénico” (por ejemplo, un ratén o una rata) es un animal que tiene células que contienen un transgén,
cuyo transgén se introdujo en el animal o en un ancestro del animal en una fase prenatal, por ejemplo, una fase
embrionaria. Un “transgén” es un ADN que esta integrado en el genoma de una célula a partir de la cual se
desarrolla el animal.

Como se usa en el presente documento, una “vacuna” HLA o de respuesta inmunitaria celular es una composicién
que contiene o codifica uno 0 mas péptidos de la invencién. Existen numerosas realizaciones de dichas vacunas, tal
como un céctel de uno o mas péptidos individuales; uno o mas péptidos de la invencion que comprende un péptido
poliepitdpico; o acidos nucleicos que codifican dichos péptidos o polipéptidos individuales, por ejemplo, un minigen
que codifica un péptido poliepitépico. El “uno o mas péptidos” puede incluir cualquier unidad integradora completa de
1-150 o mas, por ejemplo, al menos 2, 3, 4, 5,6, 7,8,9, 10, 11,12, 13, 14, 15,16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25,
26, 27, 28, 29, 30, 31, 32, 33, 34, 35, 36, 37, 38, 39, 40, 41, 42, 43, 44, 45, 46, 47, 48, 49, 50, 55, 60, 65, 70, 75, 80,
85, 90, 95, 100, 105, 110, 115, 120, 125, 130, 135, 140, 145 o0 150 0 mas péptidos de la invencion. Los péptidos o
polipéptidos pueden modificarse opcionalmente, tal como por lipidacion, por adicién de secuencias diana u otras
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secuencias. Los péptidos de HLA de clase | de la invencién pueden mezclarse con, o unirse a, péptidos de HLA de
clase Il, para facilitar la activacién de linfocitos T tanto citotoxicos como auxiliares. Las vacunas de HLA también
pueden comprender células presentadoras de antigenos pulsadas por péptidos, por ejemplo, células dendriticas.

El término “variante” se refiere a una molécula que muestra una variacién de un tipo o norma descrito, tal como una
proteina que tiene uno o mas restos de aminoacidos distintos en la posicién (o posiciones) correspondiente de una
proteina especificamente descrita (por ejemplo, la proteina STEAP-1 que se muestra en la Figura 2 o Figura 3). Un
analogo es un ejemplo de una proteina variante. Las isoformas de corte y empalme y los polimorfismos
mononucleotidicos (SNP, Single Nucleotides Polymorphisms) son ejemplos adicionales de variantes.

Las “proteinas relacionadas con STEAP-1” incluyen aquellas que se identifican especificamente en el presente
documento, asi como las variantes alélicas, variantes de sustitucion conservativa, analogos y homélogos que
pueden aislarse/generarse y caracterizarse sin excesiva experimentacion siguiendo los métodos que se explican en
el presente documento o que estan facilmente disponibles en la técnica. También se incluyen proteinas de fusién
que combinan partes de diferentes proteinas STEAP-1 o fragmentos de las mismas, asi como proteinas de fusién de
una proteina STEAP-1 y un polipéptido heterélogo. Dichas proteinas STEAP-1 se mencionan conjuntamente como
las proteinas relacionadas con STEAP-1, o STEAP-1. La expresion “proteina relacionada con STEAP-1” se refiere a
un fragmento polipeptidico o0 a una secuencia de proteina STEAP-1 de 4,5, 6, 7, 8,9, 10, 11, 12, 13,14, 15, 16, 17,
18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25 0 mas de 25 aminoacido; o al menos 30, 35, 40, 45, 50, 55, 60, 65, 70, 80, 85, 90, 95,
100, 105, 110, 115, 120, 125, 130, 135, 140, 145, 150, 155, 160, 165, 170, 175, 180, 185, 190, 195, 200, 225, 250,
275, 300, 325, 350, 375, 400, 425, 450, 475, 500, 525, 550, 575, 600, 625, 650, 0 664 0 mas aminoacidos.

Il.) Polinucleétidos STEAP-1

Un aspecto del presente documento son los polinucleétidos que corresponden o que son complementarios a toda o
parte de un gen, ARNm, y/o secuencia codificante de STEAP-1, preferentemente en forma aislada, incluyendo
polipéptidos que codifican una proteina relacionada con STEAP-1 y fragmentos de la misma, ADN, ARN, hibrido de
ADN/ARN, y moléculas relacionadas, polinucleétidos u oligonucleétidos complementarios a un gen de STEAP-1 0 a
una secuencia de ARNm o una parte de la misma, y polinucleétidos u oligonucleétidos que se hibridan con un gen
de STEAP-1, ARNm, o con un polinucleétido que codifica STEAP-1 (conjuntamente, “polinucleétidos STEAP-1"). En
todos los casos cuando en la Figura 2 de esta seccion se hace referencia a las T también pueden ser U.

- Las realizaciones de un polinucleétido de STEAP-1 incluyen: un polinucleétido de STEAP-1 que tiene una
secuencia mostrada en la Figura 2, la secuencia de nucleétidos de STEAP-1 como se muestra en la Figura 2 en la
que T es U; teniendo al menos 10 nucleétidos contiguos de un polinucleétido la secuencia como se muestra en la
Figura 2; o, teniendo al menos 10 nucleétidos contiguos de un polinucleétido que tiene la secuencia como se
muestra en la Figura 2 donde T es U. Por ejemplo, las realizaciones de los nucleétidos de STEAP-1 comprenden, sin
limitacion:

(I) un polinuclettido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en una secuencia como se muestra
en la Figura 2A, en la que T también puede ser U;

(1) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en de la secuencia como se muestra
en la Figura 2A, desde el resto nucleotidico nimero 66 hasta el resto nucleotidico niumero 1085, incluyendo el
codoén de terminacién, en el que T también puede ser U;

(1) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 2B, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872, incluyendo el
codon de terminacion, en el que T también puede ser U;

(IV) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 2C, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 944, incluyendo el
codoén de terminacién, en el que T también puede ser U;

(V) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra en
la Figura 2D, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872, incluyendo el codén
de terminacién, en el que T también puede ser U;

(VI) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 2E, desde el resto nucleotidico numero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872, incluyendo el
codoén de terminacién, en el que T también puede ser U;

(V1) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra

en la Figura 2F, desde el resto nucleotidico niUmero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872, incluyendo el
codoén de terminacion, en el que T también puede ser U;
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(VIII) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 2G, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872, incluyendo el
codén de terminacién, en el que T también puede ser U;

(IX) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 2H, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872, incluyendo el
codoén de terminacion, en el que T también puede ser U;

(X) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra en
la Figura 2I, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872, incluyendo el codén
de terminacion, en el que T también puede ser U;

(XII) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 2J, desde el resto nucleotidico numero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872, incluyendo el
codoén de terminacién, en el que T también puede ser U;

(XI) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 2K, desde el resto nucleotidico nUmero 96 hasta el resto nucleotidico niumero 872, incluyendo el
codon de terminacion, en el que T también puede ser U;

(XIV) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 2L, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872, incluyendo el
codén de terminacién, en el que T también puede ser U;

(XV) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 2M, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872, incluyendo el
codon de terminacion, en el que T también puede ser U;

(XVI) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 2N, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872, incluyendo el
codoén de terminacién, en el que T también puede ser U;

(XVII) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 20, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico niumero 872, incluyendo el
codon de terminacion, en el que T también puede ser U;

(XVII) un polinucledtido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se
muestra en la Figura 2P, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico nimero 872,
incluyendo el codon de terminacion, en el que T también puede ser U;

(XIX) un polinucleétido que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en la secuencia como se muestra
en la Figura 2Q, desde el resto nucleotidico nimero 96 hasta el resto nucleotidico niumero 872, incluyendo el
codon de terminacion, en el que T también puede ser U;

(XX) un polinucleétido que codifica una proteina relacionada con STEAP-1 que tiene al menos una homologia del
90 % con una secuencia completa de aminoacidos que se muestra en la Figura 2A-Q;

(XXI) un polinucleétido que codifica una proteina relacionada con STEAP-1 que tiene al menos una identidad del
90 % con una secuencia completa de aminoacidos que se muestra en la Figura 2A-Q;

(XXII) un polinucleétido que codifica al menos un péptido expuesto en las Tablas V-XVIII y XXII-LlI;

(XXIII) un polinucledtido que codifica una region peptidica de al menos 5 aminoacidos de un péptido de la Figura
3A en cualquier aumento de un numero completo hasta 339 que incluye una posicién aminoacidica que tiene un
valor mayor que 0,5 en el perfil de Hidrofilicidad de la Figura 5;

(XXIV) un polinucleétido que codifica una region peptidica de al menos 5 aminoacidos de un péptido de la Figura
3A en cualquier aumento de un nimero completo hasta 339 que incluye una posicién aminoacidica que tiene un
valor menor que 0,5 en el perfil de Hidropaticidad de la Figura 6;

(XV) un polinucleétido que codifica una regiéon peptidica de al menos 5 aminoacidos de un péptido de la Figura
3A en cualquier aumento de un numero completo hasta 339 que incluye una posicién aminoacidica que tiene un
valor mayor que 0,5 en el perfil de Porcentaje de Restos Accesibles de la Figura 7;

(XVI) un polinucleétido que codifica una regién peptidica de al menos 5 aminoacidos de un péptido de la Figura
3A en cualquier aumento de un numero completo hasta 339 que incluye una posicién aminoacidica que tiene un
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valor mayor que 0,5 en el perfil de Flexibilidad Promedio de la Figura 8;

(XXVII) un polinucleétido que codifica una region peptidica de al menos 5 aminoacidos de un péptido de la Figura
3A en cualquier aumento de un numero completo hasta 339 que incluye una posicién aminoacidica que tiene un
valor mayor que 0,5 en el perfil de Giro Beta de la Figura 9;

(XXVIII) un polinucleétido que es totalmente complementario a un polinucleé6tido de uno cualquiera de (1)-(XIX).
(XXIX) un péptido que esta codificado por cualquiera de (1)-(XIX); y

(XXX) un polinucledtido de cualquiera de (I)-(XIX) o un péptido de (XXIII-XXVII) junto con un excipiente
farmacéutico y/o en una forma de dosificacion unitaria para seres humanos.

Como se usa en el presente documento, se entiende que un intervalo desvela especificamente todas las posiciones
unitarias del mismo.

Las realizaciones tipicas incluyen polinucleétidos de STEAP-1 que codifican porciones especificas de secuencias de
ARNm de STEAP-1 (y aquellas que son complementarias a dichas secuencias) tales como aquellas que codifican
las proteinas y/o fragmentos de las mismas, por ejemplo:

(a) 4,5,6,7,8,9,10, 11,12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 30, 35, 40, 45, 50, 55, 60, 65, 70,
75, 80, 85, 90, 95, 100, 105, 110, 115, 120, 125, 130, 135, 140, 145, 150, 155, 160, 165, 170, 175, 180, 185,190,
195, 200, 225, 250, 275, 300, 325, 330, 339 o mas aminoacidos contiguos de la variante 1 de STEAP-1; las
maximas longitudes relevantes para las otras variantes son : variante 2, 258 aminoacidos; variante 3, 282
aminoacidos y variante 4 258 aminoacidos.

Por ejemplo, son representativos los polinucleétidos y sus péptidos codificados por ellos mismos que codifican
aproximadamente el aminoacido 1 a aproximadamente el aminoacido 10 de la proteina STEAP-1 mostrados en la
Figura 2 o Figura 3, los polinuclettidos que codifican aproximadamente el amino&cido 10 a aproximadamente el
aminoacido 20 de la proteina STEAP-1 mostrados en la Figura 2 o en la Figura 3, los polinucleétidos que codifican
aproximadamente el aminoacido 20 a aproximadamente el aminoacido 30 de la proteina STEAP-1 mostrados en la
Figura 2 o en la Figura 3, los polinucleétidos que codifican de aproximadamente el aminoacido 30 a
aproximadamente el aminoacido 40 de la proteina STEAP-1 mostrados en la Figura 2 o en la Figura 3, los
polinucleétidos que codifican de aproximadamente el aminoacido 30 a aproximadamente el aminoacido 40 de la
proteina STEAP-1 mostrados en la Figura 2 o en la Figura 3, los polinucleétidos que codifican de aproximadamente
el aminoacido 40 a aproximadamente el aminoacido 50 de la proteina STEAP-1 mostrados en la Figura 2 o en la
Figura 3, los polinucleétidos que codifican de aproximadamente el aminoacido 50 a aproximadamente el aminoacido
60 de la proteina STEAP-1 mostrados en la Figura 2 o en la Figura 3, los polinucleétidos que codifican de
aproximadamente el aminoacido 60 a aproximadamente el aminoacido 70 de la proteina STEAP-1 mostrados en la
Figura 2 o en la Figura 3, los polinucleétidos que codifican de aproximadamente el aminoacido 70 a
aproximadamente el aminoacido 80 de la proteina STEAP-1 mostrados en la Figura 2 o en la Figura 3, los
polinucleétidos que codifican de aproximadamente el aminoacido 80 a aproximadamente el aminoacido 90 de la
proteina STEAP-1 mostrados en la Figura 2 o en la Figura 3, los polinucleétidos que codifican de aproximadamente
el aminoacido 90 a aproximadamente el aminoacido 100 de la proteina STEAP-1 mostrados en la Figura 2 o en la
Figura 3, en aumentos de aproximadamente 10 aminoacidos, terminando en el aminoacido carboxilo terminal
expuesto en la Figura 2 o en la Figura 3. Por consiguiente, los nucleétidos que codifican porciones de la secuencia
de aminoacidos (de aproximadamente 10 aminoacidos), de 100 aminoacidos hasta el aminoacido carboxilo terminal
de la proteina STEAP-1 son realizaciones de la invencion. En la que se entiende que cada posicion de aminoacido
particular revela esa posicién mas o menos cinco restos de aminoacidos.

Los polinucleétidos que codifican porciones relativamente largas de una proteina STEAP-1 también se incluyen en el
ambito de la invencion. Por ejemplo, los polinucledtidos que codifican de aproximadamente el aminoacido 1 (0 20 o
30 o0 40 etc.) a aproximadamente el aminoacido 20, (o 30, o 40 o 50 etc.) de la proteina STEAP-1 “o variante”
mostrados en la Figura 2 o en la Figura 3 pueden generarse mediante diversas técnicas bien conocidas en la
materia. Estos fragmentos polinucleotidicos pueden incluir cualquier porciéon de la secuencia de STEAP-1 como se
muestra en las descripciones de la Figura 2.

Descripciones adicionales ilustrativas incluyen fragmentos polinucleotidicos de STEAP-1 que codifican una o mas de
los motivos biolégicos contenidos en una secuencia de la proteina STEAP-1 “o variante”, incluyendo una o mas de
las subsecuencias portadoras de motivos de una proteina STEAP-1 “o variante” expuestos en las Tablas V-XVIIl y
XXII-LI. Los fragmentos polinucleotidicos tipicos codifican una o mas de las regiones de la proteina STEAP-1 o
variante que muestran homologia con una molécula conocida. En otro caso, los fragmentos polinucleotidicos tipicos
pueden codifican uno o mas de los sitios de N-glucosilacion de la proteina STEAP-1 o variante, sitios de fosforilacion
por proteinas quinasas dependientes de AMPc y GMPc, sitios de fosforilacién por caseina quinasa Il o sitios de N-
miristoilacion y amidacién.
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Obsérvese que para determinar la posicion inicial de cualquier péptido expuesto en las Tablas V-XVIIl y en las
Tablas XXII a LI (conjuntamente Tablas de Péptidos HLA) con respecto a su proteina parental, por ejemplo, variante
1, variante 2, etc., se hace referencia a tres factores: la variante particular, la longitud del péptido en una Tabla de
Péptidos HLA, y la Busqueda de los Péptidos enumerados en la Tabla LVIl. Generalmente, se usa una sola
Busqueda de Péptido para obtener los péptidos de HLA para una variante particular. La posicion de cada Blsqueda
de Péptido con respecto a su molécula parental respectiva se enumera en la Tabla LXI. Por consiguiente, si una
Busqueda de Péptido comienza en la posicién “X”, se debe anadir el valor “X menos 1” a cada posiciéon de las
Tablas V-XVIII y de las Tablas XXII a IL para obtener la posicién real de los péptidos de HLA en su molécula
parental. Por ejemplo, si una Busqueda de Péptido particular comienza en la posicion 150 de su molécula parental,
para calcular la posicién de ese aminoacido en la molécula parental, debe afiadirse 150 - 1, es decir, 149, a cada
posicién aminoacidica del péptido HLA.

lIA.) Usos de polinucleétidos de STEAP-1

I.A.1.) Control de anomalias genéticas

Los polinucleétidos de los parrafos anteriores tienen diversos usos especificos distintos. El gen de STEAP-1 humano
esta mapeado en la localizacion cromosémica expuesta en el Ejemplo titulado “Mapeo Cromosémico de STEAP-1".
Por ejemplo, dado que el gen de STEAP-1 mapea en este cromosoma, los polinucleétidos que codifican las distintas
regiones de las proteinas STEAP-1 se usan para caracterizar anomalias citogenéticas de esta localizacion
cromosomica, identificandose dichas anomalias como asociadas con diversos canceres. En determinados genes,
varias anomalias cromosémicas, incluyendo reordenamientos, se han identificado como anomalias citogenéticas
frecuentes en una serie de distintos canceres (véase, por ejemplo, Krajinovic et al., Mutat. Res. 382(3-4): 81-83
(1998); Johansson et al., Blood 86(10): 3905-3914 (1995) y Finger et al., P.N.A.S. 85(23): 9158-9162 (1988)). Por
tanto, los polinucleétidos que codifican regiones especificas de las proteinas STEAP-1 proporcionan nuevas
herramientas que pueden usarse para definir, con mayor precisiéon de lo que anteriormente era posible, anomalias
citogenéticas en la regién cromosémica que codifica STEAP-1 que pueden contribuir al fenotipo maligno. En este
contexto, estos polinucleétidos satisfacen una necesidad en la técnica para ampliar la sensibilidad de la exploracién
cromosomica con el fin de identificar anomalias cromosdmicas mas sutiles y menos comunes (véase, por ejemplo,
Evans et al., Am. J. Obstet. Gynecol 171(4): 1055-1057 (1994)).

Ademas, ya que se mostré6 que STEAP-1 tenia una alta expresion en cancer de vejiga y en otros canceres, los
polinucleétidos de STEAP-1 se usan en los métodos para evaluar el estado de los productos génicos de STEAP-1
en tejidos normales frente a cancerosos. Normalmente, los polinucleétidos que codifican regiones especificas de las
proteinas STEAP-1 se usan para evaluar la presencia de perturbaciones (tales como deleciones, inserciones,
mutaciones puntuales, o alteraciones, que tienen como resultado una pérdida de un antigeno etc.) en regiones
especificas del gen de STEAP-1, tal como regiones que contienen uno o mas motivos. Los ensayos ejemplares
incluyen ensayos tanto de RT-PCR asi como de analisis de polimorfismos de conformacion monocatenaria (SSCP,
Single-Strand Conformation Polymorphism) (véase, por ejemplo, Marrogi et al., J. Cutan. Pathol. 26(8): 369-378
(1999), ambos de los cuales utilizan polinucle6tidos que codifican regiones especificas de una proteina para
examinar estas regiones dentro de la proteina.

I.A.2.) Realizaciones antisentido

Otras divulgaciones especificamente contempladas relacionadas con los acidos nucleicos son el ADN gendmico, los
ADN, las ribozimas y las moléculas antisentido, asi como las moléculas de acido nucleico basadas en un esqueleto
alternativo, 0 que incluyen bases alternativas, bien derivadas de fuentes naturales o sintetizadas, e incluyen
moléculas capaces de inhibir la expresion del ARN o proteina de STEAP-1. Por ejemplo, las moléculas antisentido
pueden ser ARN u otras moléculas, incluyendo acidos nucleicos peptidicos (PNA) o moléculas de acidos no
nucleicos tales como derivados de fosforotioato que se unen especificamente a ADN o a ARN de una manera
dependiente de los pares de bases. Un experto en la técnica puede obtener faciimente estas clases de moléculas de
acido nucleico usando los polinucleétidos de STEAP-1 y las secuencias polinucleotidicas que se divulgan en el
presente documento.

La tecnologia antisentido supone la administracion de oligonucleétidos exdgenos que se unen a un polinucleétido
diana localizado en las células. El término “antisentido” se refiere al hecho de que dichos oligonucleétidos son
complementarios a sus dianas intracelulares, por ejemplo, STEAP-1. Véase, por ejemplo, Jack Cohen,
Oligodeoxynucleotides, Antisense Inhibitors of Gene Expression, CRC Press, 1989; y Synthesis 1: 1-5 (1988). Los
oligonucledtidos antisentido de STEAP-1 incluyen derivados tales como S-oligonucleétidos (derivados de
fosforotioato o S-oligos, véase, Jack Cohen, anteriormente citado), que muestran accién inhibidora potenciada del
crecimiento de las células cancerosas. Los S-oligos (fésforotioatos nucleosidicos) son analogos isoelectronicos de
un oligonucledétido (O-oligo) en el que un atomo de oxigeno que no forma el puente del grupo fosfato se reemplaza
por un atomo de azufre. Los S-oligos pueden prepararse por tratamiento de los O-oligos con 3H-1,2-benzoditiol-3-
ona-1,1-di6xido, que es un reactivo de transferencia de azufre, véase, por ejemplo, lyer, R. P. et al., J. Org. Chem.
55: 4693-4698 (1990); y lyer, R. P. et al., J. Am. Chem. Soc. 112: 1253-1254 (1990). Los oligonucle6tidos antisentido
adicionales de STEAP-1 incluyen oligonucleétidos antisentido morfolino conocidos en la técnica (véase, por ejemplo,
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Cartridge et al., 1996, Antisense & Nucleic Acid Drug Development 6: 169-175).

Los oligonucleétidos antisentido de STEAP-1 normalmente pueden ser ARN o ADN que es complementario a, y se
hibrida de forma estable con, los 100 primeros codones en posicion 5’ o con los 100 ultimos codones en posicién 3’
de una secuencia gendémica de STEAP-1 o con el ARNm correspondiente. No se requiere la complementariedad
absoluta, aunque se prefieren altos grados de complementariedad. El uso de un oligonucleé6tido complementario con
esta region permite la hibridacién selectiva con ARNm de STEAP-1 y no con ARNm que especifica otras
subunidades reguladoras de proteinas quinasas. En un caso, los oligonucleétidos antisentido de STEAP-1 son
fragmentos de 15 a 30 unidades de moléculas de ADN antisentido que tienen una secuencia que se hibrida con
ARNm de STEAP-1. Opcionalmente, el oligonucleétido antisentido de STEAP-1 es un oligonucleétido de 30
unidades que es complementario a una region en los 10 primeros codones en posicién 5 o en los 10 Ultimos
codones en posicion 3' de STEAP-1. Como alternativa, las moléculas antisentido se modifican para emplear
ribozimas en la inhibicion de la expresion de STEAP-1, véase, por ejemplo, L. A. Couture y D. T. Stinchcomb; Trends
Genet 12: 510-515 (1996).

I.LA.3.) Cebadores y pares de cebadores

Las divulgaciones adicionales de estos nucleétidos incluyen cebadores y pares de cebadores, que permiten la
amplificacion especifica de polinucledtidos o de cualquier parte especifica de los mismos, y sondas que se hibridan
selectiva o especificamente con moléculas de acido nucleico o con cualquier parte de las mismas. Las sondas
pueden marcarse con un marcador detectable, tal como, por ejemplo, un radiois6topo, un compuesto fluorescente,
un compuesto bioluminiscente, un compuesto quimioluminiscente, un quelante metalico o una enzima. Dichas
sondas y cebadores se usan para detectar la presencia de un polinucleétido STEAP-1 en una muestra y como medio
para detectar una célula que exprese una proteina STEAP-1.

Los ejemplos de dichas sondas incluyen polipéptidos que comprenden toda o parte de la secuencia de ADNc de
STEAP-1 humana que se muestra en la Figura 2. En los ejemplos también se describen ejemplos de pares de
cebadores capaces de amplificar especificamente los ARNm de STEAP-1. Tal como entendera el experto en la
técnica, puede prepararse una gran cantidad de cebadores y sondas diferentes basandose en las secuencias
proporcionadas en el presente documento y pueden usarse de un modo eficaz para amplificar y/o detectar ARNm de
STEAP-1.

Los polinucleétidos de STEAP-1 son Utiles para varios fines, que incluyen pero sin limitacién, su uso como sondas y
cebadores para la amplificacion y/o deteccion del gen (o genes) de STEAP-1, el ARNm (o los ARNm), o fragmentos
de los mismos; como reactivos para el diagnéstico y/o prondstico del cancer de prostata y otros canceres; como
secuencias codificantes capaces de dirigir la expresion de los polipéptidos STEAP-1; como herramientas para
modular o inhibir la expresion del gen (o los genes) de STEAP-1 y/o la traduccién del transcrito (o transcritos) de
STEAP-1; y como agentes terapéuticos.

Se describe el uso de cualquier sonda, como se describe en el presente documento, para identificar y aislar una
secuencia de acido nucleico de STEAP-1 o relacionada con STEAP-1 de una fuente de origen natural, tal como de
seres humanos u otros mamiferos, asi como la secuencia de acido nucleico aislada de por si, que podria
comprender todas o la mayoria de las secuencias encontradas en la sonda usada.

I.A.4.) Aislamiento de moléculas de acido nucleico que codifican STEAP-1

Las secuencias de ADNc de STEAP-1 descritas en el presente documento permiten el aislamiento de otros
polinucleétidos que codifican el producto (o productos) génico de STEAP-1, asi como el aislamiento de
polinucleétidos que codifican homologos del producto (o productos) génico de STEAP-1, isoformas de corte y
empalmen alternativas, variantes alélicas, y formas mutantes de un producto génico de STEAP-1 asi como
polinucleétidos que codifican analogos de proteinas relacionadas con STEAP-1. Se conocen bien diversos métodos
de clonacién molecular que pueden emplearse para aislar los ADNc de longitud completa que codifican un gen de
STEAP-1 (véase, por ejemplo, Sambrook, J. et al., Molecular Cloning: A Laboratory Manual, 22 edicion, Cold Spring
Harbor Press, Nueva York, 1989; Current Protocols in Molecular Biology. Ausubel et al., Eds., Wiley and Sons,
1995). Por ejemplo, pueden emplearse convenientemente metodologias de clonacién con fagos lambda, que usan
sistemas de clonacién disponibles en el comercio (por ejemplo, Lambda ZAP Express, Stratagene). Los clones de
fagos que contienen los ADNc del gen de STEAP-1 pueden identificarse explorando con un ADNc de STEAP-1
marcado, o con un fragmento del mismo. Por ejemplo, en una realizacién, un ADNc de STEAP-1 (por ejemplo,
Figura 2) o una porcion del mismo, puede sintetizarse y usarse como una sonda para recuperar los ADNc
solapantes y de longitud completa correspondientes a un gen de STEAP-1. Un gen de STEAP-1 en si mismo puede
aislarse explorando bibliotecas de ADN gendmico, bibliotecas cromosémicas artificiales bacterianas (BAC),
bibliotecas cromosomicas artificiales de levaduras (YAC), y similares, con sondas o cebadores de ADN de STEAP-1.
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I.LA.5.) Moléculas de acido nucleico recombinante y sistemas de vector-hospedador

También se describen moléculas de ADN o ARN recombinante que contienen un polinucleétido de STEAP-1, un
fragmento, un andlogo u homélogo del mismo, incluyendo, pero sin limitacién, fagos, plasmidos, fagémidos,
cosmidos, YAC, BAC, asi como diversos vectores virales y no virales bien conocidos en la técnica, y células
transformadas o transfectadas con dichas moléculas de ADN o ARN recombinante. Los métodos para generar
dichas moléculas son muy conocidos (véase, por ejemplo, Sambrook et al., 1989, anteriormente mencionado).

También se describe un sistema de vector-hospedador que comprende una molécula de ADN recombinante que
contiene un polinucledtido de STEAP-1, fragmento, analogo u homdlogo del mismo, en una célula hospedadora
procariota o eucariota adecuada. Los ejemplos de células hospedadoras eucariotas adecuadas incluyen una célula
de levadura, una célula vegetal, o una célula animal, tal como una célula de mamifero o una célula de insecto (por
ejemplo, una célula infectable por baculovirus tal como una célula Sf9 o HighFive). Los ejemplos de células de
mamifero adecuadas incluyen diversas lineas celulares de cancer de prostata, tales como DU145 y TsuPr1, otras
lineas celulares de cancer de prostata transfectables o transducibles, células primarias (PrEC), asi como una serie
de células de mamifero que se usan rutinariamente para la expresién de proteinas recombinantes (por ejemplo,
células COS, CHO, 293, 293T). Mas en particular, puede usarse un nucleétido que comprende la secuencia
codificante de STEAP-1 o un fragmento, analogo u homélogo de la misma para generar proteinas STEAP-1 o
fragmentos de las mismas usando cualquier serie de sistemas vector-hospedador que se usan rutinariamente y se
conocen ampliamente en la técnica.

Se dispone de una amplia gama de sistemas vector-hospedador adecuados para la expresion de proteinas STEAP-
1 o fragmentos de las mismas, véase, por ejemplo, Sambrook et al, 1989, anteriormente mencionado; Current
Protocols in Molecular Biology, 1995, anteriormente mencionado. Los vectores preferidos para la expresion en
mamiferos incluyen, pero sin limitacion, el vector pcDNA 3.1, con una etiqueta de His-Myc y el vector retroviral
pSRatkneo (Muller et al., 1991, MCB 11: 1785). Usando estos vectores de expresién, se puede expresar STEAP-1
en varias lineas celulares de cancer de préstata y de cancer no de prdstata, incluyendo, por ejemplo, la lineas
celulares 293, 293T, rat-1, NIH 3T3 y TsuPr1. Los sistemas de vector-hospedador de la invencién son utiles para la
produccion de una proteina STEAP-1 o fragmento de la misma. Dichos sistemas de vector-hospedador pueden
emplearse para estudiar las propiedades funcionales de STEAP-1 y mutaciones o analogos de STEAP-1.

La proteina STEAP-1 recombinante humana o un analogo u homélogo o fragmento de la misma pueden producirse
mediante células de mamifero transfectadas con una construcciéon que codifica un nucleétido relacionado con
STEAP-1. Por ejemplo, se pueden transfectar células 293T con un plasmido de expresion que codifica STEAP-1 o
un fragmento, analogo u homélogo de la misma, una proteina relacionada con STEAP-1 se expresa en las células
293T, y la proteina STEAP-1 recombinante se aisla usando métodos de purificacion convencionales (por ejemplo,
purificacién por afinidad usando anticuerpos anti-STEAP-1). En otra realizaciéon, se subclona una secuencia
codificante de STEAP-1 en el vector retroviral pPSRaMSVtkneo y se usa para infectar diversas lineas celulares de
mamifero, tales como NIH 3T3, TsuPr1, 293 y rat-1 para establecer lineas celulares que expresan STEAP-1.
También pueden emplearse otros diversos sistemas de expresion bien conocidos en la técnica. Para la generacion
de una forma secretada de proteina STEAP-1 recombinante pueden usarse construcciones de expresion que
codifiquen un péptido lider ligado en fase con una secuencia codificante de STEAP-1.

Tal como se explica en el presente documento, la redundancia en el coédigo genético permite la variaciéon de las
secuencias génicas de STEAP-1. En particular, en la técnica se sabe que, especies hospedadoras especificas, a
menudo tienen preferencias de codones especificas, y por lo tanto se puede adaptar la secuencia divulgada como
se prefiera para un hospedador deseado. Por ejemplo, las secuencias de codones analogos preferidas normalmente
tienen codones poco comunes (es decir, codones que tienen una frecuencia de uso menor de aproximadamente 20
% en secuencias conocidas del hospedador deseado) reemplazados por codones de mayor frecuencia. Las
preferencias codénicas de una especie especifica se calculan, por ejemplo, utilizando tablas de uso de codones
disponibles en INTERNET, tal como en la URL dna.affrc.go.jp/-nakamura/codon.html.

Se conocen modificaciones de secuencias adicionales para potenciar la expresidén de proteinas en un hospedador
celular. Estas incluyen la eliminacion de secuencias que codifican sefiales de poliadenilacion falsas, sefiales de
sitios de corte y empalme de exones/intrones, repeticiones similares a transposones, y/u otras dichas secuencias
bien caracterizadas que son perjudiciales para la expresiéon génica. El contenido en GC de la secuencia se ajusta a
niveles medios para un hospedador celular determinado, como se calcula por referencia a genes conocidos
expresados en la célula hospedadora. Donde es posible, la secuencia se modifica para impedir que se produzcan
estructuras secundarias previstas de ARNm en horquilla. Otras modificaciones utiles incluyen la adicién de una
secuencia consenso de inicio traduccional al comienzo de el marco de lectura abierta, tal como se describe en
Kozak, Mol. Cell Biol., 9: 5073-5080 (1989). Los expertos en la técnica entienden que la norma general de que los
ribosomas eucariotas inician la traduccion exclusivamente en el codon AUG 5 proximal se anula solamente en
condiciones poco frecuentes (véase, por ejemplo, Kozak PNAS 92(7): 2662-2666, (1995) y Kozak NAR 15(20):
8125-8148 (1987)).
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lll.) Proteinas relacionadas con STEAP-1

También se describen proteinas relacionadas con STEAP-1. Las proteinas especificas de STEAP-1 comprenden un
polipéptido que tiene toda o parte de la secuencia de aminoacidos de la STEAP-1 humana, como se muestra en la
Figura 2 o la Figura 3. Como alternativa, las proteinas de STEAP-1 comprenden polipéptidos variantes, homélogos o
analogos que tienen alteraciones en la secuencia de aminoacidos de STEAP-1 que se muestra en la Figura2 o en la
Figura 3.

Las realizaciones de un polipéptido de STEAP-1 incluyen: un polipéptido de STEAP-1 que tiene una secuencia
mostrada en la Figura 2, una secuencia peptidica de un polipéptido de STEAP-1 como se muestra en la Figura 2, en
la que T es U; teniendo la secuencia como se muestra en la Figura 2 al menos 10 nucleétidos contiguos de un
polipéptido; o teniendo la secuencia como se muestra en la Figura 2 al menos 10 péptidos contiguos de un
polipéptido, donde T es U. Por ejemplo, las realizaciones de péptidos de STEAP-1 comprenden, sin limitaciéon:

(I) una proteina que comprende, consiste esencialmente en, o consiste en una secuencia de aminoacidos como
se muestra en las Figuras 2A-Q o en las Figuras 3A-D;

(Il) una proteina relacionada con 101P3A11 que tiene una homologia de al menos 90 % con una secuencia
completa de amino&cidos mostrada en las Figuras 2A-Q;

(I) una proteina relacionada con 101P3A11 que tiene una identidad de al menos 90 % con una secuencia
completa de aminoacidos mostrada en las Figuras 2A-Q o 3A-D;

(IV) una proteina que comprende al menos un péptido expuesto en las Tablas V-XVIII o en las Tablas XXII a LI,
opcionalmente con la condicién de que no sea una proteina completa de la Figura 2;

(V) una proteina que comprende al menos un péptido expuesto en las Tablas V-XVIII, conjuntamente, cuyo
péptido también se expone en las Tablas XXIl a LI, conjuntamente, opcionalmente con la condicién de que no
sea una proteina completa de la Figura 2;

(V1) una proteina que comprende al menos dos péptidos seleccionados de los péptidos expuestos en las Tablas
V-XVIIl'y de XXII a LI conjuntamente, opcionalmente con la condicién de que no sea una proteina completa de la
Figura 2;

(VIl) una proteina que comprende al menos dos péptidos seleccionados de los péptidos expuestos en las Tablas
V-XVIIl'y de XXII a LI conjuntamente, con la condicién de que la proteina no sea una secuencia contigua de una
secuencia de aminoacidos de la Figura 2;

(VINI) una proteina que comprende al menos un péptido seleccionado de los péptidos expuestos en las Tablas V-
XVIII; y al menos un péptido expuesto en las Tablas XXII a LI, con la condicién de que la proteina no sea una
secuencia contigua de una secuencia de aminoacidos de la Figura 2;

(IX) un polipéptido que comprende al menos 5 amino&cidos de una proteina de la Figura 3A, 3B, 3C 0 3D en
cualquier aumento en numero completo hasta 339, 258, 282 o 258 respectivamente, que incluye una posicion
aminoacidica que tiene un valor mayor de 0,5 en el perfil de Hidrofilicidad de la Figura 5;

(X) un polipéptido que comprende al menos 5 aminoacidos de una proteina de la Figura 3A, 3B, 3C o0 3D en
cualquier aumento en nimero completo hasta 339, 258, 282 o 258, respectivamente, que incluye una posicion
aminoacidica que tiene un valor menor de 0,5 en el perfil de Hidropaticidad de la Figura 6;

(XI) un polipéptido que comprende al menos 5 aminoacidos de una proteina de la Figura 3A, 3B, 3C o 3D en
cualquier aumento en numero completo hasta 339, 258, 282 o 258, respectivamente, que incluye una posicién
aminoacidica que tiene un valor mayor de 0,5 en el perfil del Porcentaje de Restos Accesibles de la Figura 7;

(XII) un polipéptido que comprende al menos 5 aminoacidos de una proteina de la Figura 3A, 3B, 3C 0 3D en
cualquier aumento en nimero completo hasta 339, 258, 282 o 258, respectivamente, que incluye una posicion
aminoacidica que tiene un valor mayor de 0,5 en el perfil de Flexibilidad Promedio de la Figura 8;

(XI) un polipéptido que comprende al menos 5 aminoacidos de una proteina de la Figura 3A, 3B, 3C 0 3D en
cualquier aumento en numero completo hasta 339, 258, 282 o 258, respectivamente, que incluye una posicién
aminoacidica que tiene un valor mayor de 0,5 en el perfil de giro Beta de la Figura 9;

(XIV) un péptido que aparece al menos dos veces en las Tablas V-XVIII y XXIl a LI, conjuntamente;

(XV) un péptido que aparece al menos tres veces en las Tablas V-XVIII y XXIl a LI, conjuntamente;
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(XVI) un péptido que aparece al menos cuatro veces en las Tablas V-XVIII y XXII a LI, conjuntamente;
(XVII) un péptido que aparece al menos cinco veces en las Tablas V-XVIIl y XXII a LI, conjuntamente;

(XVII) un péptido que aparece al menos una vez en las Tablas V-XVIII, y al menos una vez en las tablas XXIl a
LI;

(XIX) un péptido que comprende una, dos, tres, cuatro o cinco de las siguientes caracteristicas, 0 un
oligonucleétido que codifica dicho péptido:

i) una regién de al menos 5 aminoacidos de un péptido particular de la Figura 3, en cualquier aumento de
nimero completo hasta la longitud completa de esa proteina de la Figura 3, que incluye una posicion
aminoacidica que tiene un valor igual a o0 mayor que 0,5, 0,6, 0,7, 0,8, 0,9, o que tiene un valor igual a 1,0, en
el perfil de Hidrofilicidad de la Figura 5;

ii) una region de al menos 5 aminoacidos de un péptido particular de la Figura 3, en cualquier aumento de
numero completo hasta la longitud completa de esa proteina de la Figura 3, que incluye una posicién
aminoacidica que tiene un valor igual a o menor que 0,5, 0,4, 0,3, 0,2, 0,1, o0 que tiene un valor igual a 0,0, en
el perfil de Hidropaticidad de la Figura 6;

i) una region de al menos 5 aminodcidos de un péptido particular de la Figura 3, en cualquier aumento de
nimero completo hasta la longitud completa de esa proteina de la Figura 3, que incluye una posicion
aminoacidica que tiene un valor igual a o0 mayor que 0,5, 0,6, 0,7, 0,8, 0,9, o que tiene un valor igual a 1,0, en
el perfil de Porcentaje de Restos Accesibles de la Figura 7;

iv) una regiéon de al menos 5 aminoacidos de un péptido particular de la Figura 3, en cualquier aumento de
numero completo hasta la longitud completa de esa proteina de la Figura 3, que incluye una posicion
aminoacidica que tiene un valor igual a o mayor que 0,5, 0,6, 0,7, 0,8, 0,9, o que tiene un valor igual a 1,0, en
el perfil de Flexibilidad Promedio de la Figura 8; o,

v) una region de al menos 5 aminoacidos de un péptido particular de la Figura 3, en cualquier aumento de
nimero completo hasta la longitud completa de esa proteina de la Figura 3, que incluye una posicion
aminoacidica que tiene un valor igual a 0 mayor que 0,5, 0,6, 0,7, 0,8, 0,9, o que tiene un valor igual a 1,0, en
el perfil de giro Beta de la Figura 9;

(XX) un péptido de (I)-(XIX) junto con un excipiente farmacéutico y/o en una forma de dosificacién unitaria para
seres humanos.

Tal como se usa en el presente documento, se entiende que un intervalo indica especificamente todas las
posiciones unitarias del mismo.

Los casos tipicos incluyen polinucledtidos 101P3A11 que codifican porciones especificas de secuencias de ARNm
de 101P3A11 (y aquellas que son complementarias a dichas secuencias) tales como aquellas que codifican las
proteinas y/o los fragmentos de las mismas, por ejemplo:

(a)4,5,6,7,8,9,10, 11, 12,13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 30, 35, 40, 45, 50, 55, 60, 65, 70,
75, 80, 85, 90, 95, 100, 105, 110, 115, 120, 125, 130, 135, 140, 145, 150, 155, 160, 165, 170, 175, 180, 185, 190,
195, 200. 225, 250, 275, 300, 325, 330, 339 o mas aminoacidos contiguos de la variante 1 de STEAP-1; las
maximas longitudes relevantes para las otras variantes son: variante 2, 258 aminoacidos; variante 3, 282
aminodcidos, y variante 4, 258 aminoacidos.

En general, las variantes alélicas de origen natural de la proteina STEAP-1 humana comparten un alto grado de
homologia e identidad estructural (por ejemplo, 90 % o0 mas de homologia). Normalmente, las variantes alélicas de
una proteina STEAP-1 contienen sustituciones de aminoacidos conservativas dentro de las secuencias de STEAP-1
que se describen en el presente documento o contienen una sustitucion de un aminoacido de una posicion
correspondiente en un homélogo de STEAP-1. Una clase de variantes alélicas de STEAP-1 son las proteinas que
comparten un alto grado de homologia con al menos una region pequefia de una secuencia de aminoacidos
particular de STEAP-1, pero contienen adicionalmente una separacion radical de la secuencia, tal como una
sustitucion no conservativa, truncamiento, insercion o desplazamiento de fase. En las comparaciones de secuencias
de proteinas, cada uno de los términos, similitud, identidad y homologia tiene un significado distinto como se aprecia
en el campo de la genética. Ademas, la ortologia y paralogia pueden ser conceptos importantes que describen las
relaciones de miembros de una familia de proteinas determinada en un organismo con respecto a los miembros de
la misma familia en otros organismos.

En la Tabla Il se proporcionan abreviaturas de aminoacidos. Frecuentemente, en una proteina pueden realizarse
sustituciones de aminoacidos conservativas sin alterar la conformacion ni la funcién de la proteina. Las proteinas de
la invencién pueden comprender 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15 sustituciones conservativas. Dichos
cambios incluyen sustituir cualquier ofisoleucina (1), valina (V) y leucina (L) por cualquier otro de estos aminoacidos
hidréfobos; acido aspartico (D) por &cido glutdmico (E) y viceversa; glutamina (Q) por asparagina (N) y viceversa;
serina (S) por treonina (T) y viceversa. Otras sustituciones también pueden considerarse conservativas,
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dependiendo del ambiente del aminodacido particular y de su papel en la estructura tridimensional de la proteina. Por
ejemplo, la glicina (G) y la alanina (A) pueden ser intercambiables frecuentemente, como pueden serlo la alanina (A)
y la valina (V). La metionina (M), que es relativamente hidr6foba, puede intercambiarse frecuentemente por leucina e
isoleucina, y a veces por valina. La lisina (K) y la arginina (R) se intercambian frecuentemente con leucina e
isoleucina, y a veces con valina. La lisina (K) y la arginina (R) se intercambian frecuentemente en localizaciones en
las que la caracteristica significativa del resto de aminoacido es su carga y las diferencias de pK de estos dos restos
de aminodcido no son significativas. Aun otros cambios pueden considerarse “conservativos” en ambientes
particulares (véase, por ejemplo, la Tabla IIl del presente documento; paginas 13-15 “Biochemistry” 22 ED. Lubert
Stryer ed (Stanford University); Henikoff et al., PNAS 1992 Vol 89 10915-10919; Lei et al., J Biol Chem 19 de mayo
de 1995; 270(20): 11882-6).

En el presente documento se describe una amplia gama de variantes o analogos de proteinas STEAP-1 aceptados
en la técnica, tales como polipéptidos que tienen inserciones, deleciones y sustituciones de aminoacidos. Las
variantes de STEAP-1 pueden fabricarse usando métodos conocidos en la técnica, tales como mutagénesis de sitio
dirigido, mutagénesis mediante alanina y mutagénesis por PCR. La mutagénesis de sitio dirigido (Carter et al., Nucl.
Acids Res., 13: 4331 (1986); Zoller et al., Nucl. Acids Res., 10: 6487 (1987)), mutagénesis de casete (Wells et al.,
Gene, 34: 315 (1985)), mutagénesis de seleccion de restriccion (Wells et al., Philos. Trans. R. Soc. London SerA,
317: 415 (1986)) u otras técnicas conocidas pueden realizarse en el ADN clonado para producir el ADN variante de
STEAP-1.

El analisis de exploracién con aminoacidos también puede emplearse para identificar uno o mas aminodcidos a lo
largo de una secuencia contigua que esta implicada en una actividad bioldgica especifica, tal como una interaccion
proteina-proteina. Entre los aminoacidos de exploracién preferidos estan los aminoacidos neutros, relativamente
pequenos. Dichos aminoéacidos incluyen alanina, glicina, serina y cisteina. La alanina es normalmente un aminoacido
de exploracion preferido dentro de este grupo porque elimina la cadena lateral mas alla del carbono beta y es menos
probable que altere la conformacién de la cadena principal de la variante. La alanina también se prefiere
normalmente porque es el aminoacido mas comun. Ademas, se ha encontrado frecuentemente en posiciones tanto
ocultas como expuestas (Creighton, The Proteins, (W. H. Freeman & Co., N.Y.); Chothia, J. Mol. Biol., 150: 1
(1976)). Si la sustitucién de alanina no produce cantidades de variante adecuadas, puede usarse un aminodacido
isostérico.

Tal como se define en el presente documento, las variantes, analogos y homologos de STEAP-1 tienen el atributo
distintivo de tener al menos un epitopo que tiene “reactividad cruzada” con una proteina STEAP-1 que tiene una
secuencia de aminoacidos de la Figura 3. Tal como se usa en esta oracién, “reactividad cruzada”, significa que un
anticuerpo o una célula T, que se une especificamente a una variante de STEAP-1, también se une especificamente
a una proteina STEAP-1 que tiene una secuencia de aminoacidos expuesta en la Figura 3. Un polipéptido deja de
ser una variante de una proteina que se muestra en la Figura 3, cuando ya no contiene ningun epitopo capaz de ser
reconocido por un anticuerpo o una célula T que se une especificamente a la proteina STEAP-1 inicial. Los expertos
en la técnica entienden que los anticuerpos que reconocen proteinas se unen a epitopos de tamafo variable, y que
un agrupamiento del orden de aproximadamente cuatro a cinco aminoacidos, contiguos o no, se considera como un
numero tipico de aminodcidos en un epitopo minimo. Véase, por ejemplo, Nair et al, J. Immunol 2000 165(12):
6949-6955; Hebbes et al., Mol Immunol (1989) 26(9): 865-73; Schwartz et al., J Immunol (1985) 135(4): 2598-608.

Otras clases de variantes de proteina relacionadas con STEAP-1 comparten una similitud de 70 %, 75 %, 80 %, 85
% 0 90 % o mas con una secuencia de aminoacidos de la Figura 3, o un fragmento de la misma. Otra clase
especifica de variantes o analogos de proteina STEAP-1 comprende uno o mas de los motivos biolégicos de
STEAP-1 que se describen en el presente documento o que se conocen actualmente en la técnica. Por lo tanto, la
presente invencion incluye analogos de fragmentos de STEAP-1 (acidos nucleicos o aminoacidos) que tienen
propiedades funcionales (por ejemplo, inmunogénicas) alteradas con respecto al fragmento inicial. Debe apreciarse
que los motivos que son o seran parte de la técnica se aplican a las secuencias de acidos nucleicos o aminoacidos
de la Figura 2 o Figura 3.

Se describen polipéptidos que contienen menos de la secuencia de aminoacidos completa de una proteina STEAP-1
que se muestra en la Figura 2 o Figura 3. Por ejemplo, péptidos/proteinas que tienen cualquiera de 4, 5, 6, 7, 8, 9,
10, 11, 12, 13, 14, 15 o mas aminoacidos contiguos de una proteina STEAP-1 que se muestra en la Figura 2 o
Figura 3.

Se describen polipéptidos que consisten en aproximadamente de aproximadamente 1 aminoacido a
aproximadamente 10 aminoacidos de una proteina STEAP-1 que se muestra en la Figura 2 o Figura 3, polipéptidos
que consisten en aproximadamente 10 a aproximadamente 20 aminoacidos de una proteina STEAP-1 que se
muestra en la Figura 2 o Figura 3, polipéptidos que consisten de aproximadamente 20 a aproximadamente 30
aminoacidos de una proteina STEAP-1 que se muestra en la Figura 2 o Figura 3, polipéptidos que consisten de
aproximadamente 30 a aproximadamente 40 aminoacidos de una proteina STEAP-1 que se muestra en la Figura 2 o
Figura 3, polipéptidos que consisten de aproximadamente 40 a aproximadamente 50 amino&cidos de una proteina
STEAP-1 que se muestra en la Figura 2 o Figura 3, polipéptidos que consisten de aproximadamente 50 a
aproximadamente 60 aminoacidos de una proteina STEAP-1 que se muestra en la Figura 2 o Figura 3, polipéptidos
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que consisten de aproximadamente 60 a aproximadamente 70 aminodacidos de una proteina STEAP-1 que se
muestra en la Figura 2 o Figura 3, polipéptidos que consisten de aproximadamente 70 a aproximadamente 80
aminoacidos de una proteina STEAP-1 que se muestra en la Figura 2 o Figura 3, polipéptidos que consisten de
aproximadamente 80 a aproximadamente 90 aminoacidos de una proteina STEAP-1 que se muestra en la Figura 2 o
Figura 3, polipéptidos que consisten de aproximadamente 90 a aproximadamente 100 aminoacidos de una proteina
STEAP-1 que se muestra en la Figura 2 o Figura 3, etc. a lo largo de la secuencia de aminoacidos completa de
STEAP-1. Ademas, se han descrito polipéptidos que consisten en aproximadamente 1 aminoacido (o0 20 o 30 o 40
etc.) a aproximadamente 20 aminoacidos (o0 130, o 140 o 150 etc.) de una proteina STEAP-1 que se muestra en la
Figura 2 o Figura 3. Debe apreciarse que las posiciones de inicio y terminacién de este parrafo se refieren a la
posicion especifica asi como a aquella posicion mas o menos 5 restos.

Las proteinas relacionadas con STEAP-1 se generan usando tecnologia de sintesis peptidica convencional o
usando métodos de escisién quimica bien conocidos en la técnica. Como alternativa, pueden usarse métodos
recombinantes para generar moléculas de acido nucleico que codifican una proteina relacionada con STEAP-1. En
un caso, las moléculas de acido nucleico proporcionan un medio para generar fragmentos definidos de una proteina
STEAP-1 (o variantes, homélogos o analogos de la misma).

lllLA.) Proteinas portadoras de motivos

También se describen polipéptidos de STEAP-1 que comprenden los restos de aminoacidos de uno o mas de los
motivos bioldgicos contenidos en una secuencia polipeptidica de STEAP-1 que se expone en la Figura 2 o Figura 3.
En la técnica se conocen diversos motivos y la presencia de dichos motivos en una proteina puede evaluarse
mediante diversos sitios disponibles al publico en Internet (véase, por ejemplo, las direcciones URL: pfam.wustl.edu/;
http://searchlauncher.becm.tmc.edu/seq-search/struc-predict.html; psort.ims.u-tokyo.ac.jp/; cbs.dtu.dk/;
ebi.ac.uk/interpro/scan.html;  expasy.ch/tools/scnpsit1.html;  Epimatrix™ y  Epimer™, Brown University,
brown.edu/Research/TB-HIV_Lab/epimatrix/epimatrix.html; y BIMAS, bimas.dcrt.nih.gov/.).

En las Tablas V-XVIIl y XXII-LI se exponen e identifican subsecuencias portadoras de motivos de todas las proteinas
variantes de STEAP-1.

La Tabla XIX expone diversos motivos que aparecen frecuentemente basandose en blsquedas pfam (véase la
direccion URL pfam.wustl.edu/). Las columnas de la Tabla XIX enumeran (1) la abreviatura del nombre del motivo,
(2) el porcentaje de identidad encontrado entre los diferentes miembros de la familia de motivos, (3) el nombre o la
descripcion del motivo y (4) la funcién mas comun; si el motivo es relevante para la localizacion se incluye la
informacién de la localizacion.

Los polipéptidos que comprenden uno o mas motivos de STEAP-1, explicados anteriormente, son Utiles para
esclarecer las caracteristicas especificas de un fenotipo maligno en vista de la observacion de que los motivos de
STEAP-1 explicados anteriormente se asocian con desregulacién del crecimiento y porque STEAP-1 se
sobreexpresa en determinados canceres (véase, por ejemplo, la Tabla I). La caseina quinasa Il, la proteina quinasa
dependiente de AMP ciclico y camp, y la Proteina Quinasa C, por ejemplo, son enzimas que se sabe que estan
asociadas con el desarrollo del fenotipo maligno (véase, por ejemplo, Chen et al., Lab Invest., 78(2): 165-174 (1998);
Gaiddon et al., Endocrinology 136(10): 4331-4338 (1995); Hall et al., Nucleic Acids Research 24(6): 1119-1126
(1996); Peterziel et al., Oncogene 18(46): 6322-6329 (1999) y O’Brian, Oncol. Rep. 5(2): 305-309 (1998)). Ademas,
tanto la glicosilacién como la miroistoilacién son modificaciones proteicas que también se asocian con cancer y con
progresion de cancer (véase, por ejemplo, Dennis et al., Biochem. Biophys. Acta 1473(1):21-34 (1999); Raju et al.,
Exp. Cell Res. 235(1): 145-154 (1997)). La amidacion es otra modificacion proteica que también se asocia con
cancer y con progresion de cancer (véase, por ejemplo, Treston et al., J. Natl. Cancer Inst. Monogr. (13): 169-175
(1992)).

En otro caso, las proteinas de la invencién comprenden uno o mas de los epitopos inmunoreactivos identificados de
acuerdo con métodos aceptados en la técnica, tal como los péptidos que se exponen en las Tablas V-XVIII 'y XXII-LI.
Los epitopos CTL pueden determinarse usando algoritmos especificos para identificar péptidos en una proteina
STEAP-1 que son capaces de unirse 6ptimamente a alelos HLA especificados (por ejemplo, Tabla 1V; Epimatrix™ y
Epimer™, Brown University, URL brown.edu/Re-search/TB-HIV_Lab/epimatrix/epimatrix.html; y BIMAS, URL
bimas.dcrt.nih.gov/). Ademas, en la técnica se conocen bien procesos de identificacion de péptidos que tienen la
suficiente afinidad de unién por moléculas de HLA y que se correlacionan con ser epitopos inmunogénicos y se
llevan a cabo sin excesiva experimentacion. Ademas, los procesos para identificar péptidos que son epitopos
inmunogénicos, son muy conocidos en la técnica, y se llevan a cabo sin excesiva experimentacion in vitro o in vivo.

En la técnica también se conocen los principios para crear analogos de dichos epitopos a fin de modular la
inmunogenicidad. Por ejemplo, se comienza con un epitopo que porta un motivo CTL o HTL (véanse, por ejemplo,
los motivos/supermotivos de HLA de Clase | y HLA de Clase Il de la Tabla IV). El epitopo se hace analogo
sustituyendo un aminoacido en una de las posiciones especificadas, y reemplazandolo por otro aminodacido
especificado para esa posicion. Por ejemplo, se puede sustituir un resto perjudicial a favor de cualquier otro resto, tal
como un resto preferido como se define en la Tabla IV; sustituir un resto menos preferido por un resto preferido

26



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2532757713

como se define en la Tabla IV; o sustituir un resto preferido de origen natural por otro resto preferido como se define
en la Tabla IV. Las sustituciones pueden producirse en posiciones de anclaje primario o en otras posiciones en un
péptido; véase, por ejemplo, la Tabla IV.

Varias referencias refleja la técnica con respecto a la identificacion y generacion de epitopos en una proteina de
interés asi como analogos de los mismos. Véase, por ejemplo, el documento WO 97/33602 de Chesnut et al.; Sette,
Immunogenetics 1999 50(3-4): 201-212; Sette et al., J. Immunol. 2001 166(2): 1389-1397; Sidney et al, Hum.
Immunol. 1997 58(1): 12-20; Kondo et al., Inmunogenetics 1997 45(4): 249-258; Sidney et al., J. Immunol. 1996
157(8): 3480-90; y Falk et al.,, Nature 351: 290-6 (1991); Hunt et al., Science 255: 1261-3 (1992); Parker et al., J.
Immunol. 149: 3580-7 (1992); Parker et al., J. Immunol. 152: 163-75 (1994)); Kast et al., 1994 152(8): 3904-12;
Borras-Cuesta et al., Hum. Immunol. 2000 61(3): 266-278; Alexander et al., J. Immunol. 2000 164(3); 164(3): 1625-
1633; Alexander et al, PMID: 7895164, Ul: 95202582; O’Sullivan et al., J. Immunol. 1991 147(8): 2663-2669;
Alexander et al., Immunity 1994 1(9): 751-761 y Alexander et al., Immunol. Res. 1998 18(2): 79-92.

Las divulgaciones relacionadas incluyen polipéptidos que comprenden combinaciones de los distintos motivos
expuestos en la Tabla XX, y/o, uno o mas de los epitopos CTL previstos de las Tablas V-XVII y XXII-XLVII, y/o, uno
0 mas de los epitopos HTL previstos de las Tablas XLVIII-LI, y/o, uno o mas de los motivos de unién a células T
conocidos en la técnica. Los casos preferidos no contienen inserciones, deleciones o sustituciones bien dentro de
los motivos o dentro de las secuencias de intervencion de los polipéptidos. Ademas, pueden ser deseables casos
que incluyan diversos restos de aminoacidos N y/o C terminal en cualquier lado de estos motivos (por ejemplo, para
incluir una porcién mas grande de la arquitectura del polipéptido en la que se localiza ese motivo). Normalmente, el
numero de restos de aminoacidos N y/o C terminal de cualquier lado de un motivo es entre aproximadamente 1 a
aproximadamente 100 restos de aminoacidos, preferentemente de aproximadamente 5 a aproximadamente 50
restos de aminoécidos.

Las proteinas relacionadas con STEAP-1 se realizan de muchas formas, preferentemente en formas aisladas. Una
molécula de una proteina de STEAP-1 purificada estard sustancialmente libre de otras proteinas o moléculas que
alteren la union de STEAP-1 a un anticuerpo, célula T u otro ligando. La naturaleza o grado de aislamiento y
purificacién dependeran del uso que se desee. Las realizaciones de las proteinas relacionadas con STEAP-1
incluyen proteinas purificadas relacionadas con STEAP-1 y proteinas solubles y funcionales relacionadas con
STEAP-1. En una realizacién, una proteina de STEAP-1 soluble, funcional o un fragmento de la misma conserva la
capacidad de unirse a un anticuerpo, célula T u otro ligando.

También se describen proteinas STEAP-1 que comprenden fragmentos biolégicamente activos de una secuencia de
aminoacidos de STEAP-1 que se muestra en la Figura 2 o Figura 3. Dichas proteinas presentan propiedades de la
proteina STEAP-1 inicial, tales como la capacidad de suscitar la generaciéon de anticuerpos que se unen
especificamente a un epitopo asociado con la proteina STEAP-1 inicial; para unirse por dichos anticuerpos; para
suscitar la activacién de HTL o CTL; y/o, ser reconocida por HTL o CTL que también se unen especificamente a la
proteina inicial.

Los polipéptidos relacionados con la proteina STEAP-1 que contienen estructuras particularmente interesantes
pueden predecirse y/o identificarse usando diversas técnicas analiticas bien conocidas en la técnica, incluyendo, por
ejemplo, los métodos de andlisis de Chou-Fasman, Garnier-Robson, Kyte-Doolittle, Eisenberg, Karplus-Schultz o
Jameson-Wolf, o basandose en la inmunogenicidad. Los fragmentos que contienen dichas estructuras son
particularmente Utiles en la generacion de anticuerpos anti-STEAP-1 o células T especificos de subunidades o en la
identificacién de factores celulares que se unen a STEAP-1. Por ejemplo, utilizando el método de Hopp, T. P. y
Woods, K. R., 1981, Proc. Natl. Acad. Sci. EE.UU. 78: 3824-3828, pueden generarse perfiles de hidrofobicidad y los
fragmentos peptidicos inmunogénicos pueden identificarse. Usando el método de Kyte, J. y Doolittle, R. F., 1982, J.
Mol. Biol. 157: 105-132 pueden generarse perfiles de hidropaticidad y los fragmentos peptidicos inmunogénicos
pueden identificarse. Los perfiles de Porcentaje (%) de Restos Accesibles pueden generarse y los fragmentos
peptidicos inmunogénicos pueden identificarse, usando el método de Janin J., 1979, Nature 277: 491-492. Los
perfiles de Flexibilidad Promedio pueden generarse, y los fragmentos peptidicos inmunogénicos pueden identificarse
usando el método de Bhaskaran R., Ponnuswamy P. K., 1988, Int. J. Pept. Protein Res. 32: 242-255. Los perfiles de
giro Beta pueden generarse, y los fragmentos peptidicos inmunogénicos pueden identificarse usando el método de
Deleage, G., Roux B., 1987, Protein Engineering 1: 289-294.

Los epitopos CTL pueden determinarse usando algoritmos especificos para identificar péptidos en una proteina
STEAP-1 que sean capaces de unirse éptimamente a alelos HLA especificados (por ejemplo, usando el sitio
SYFPEITHI en la URL de la red informatica mundial www syfpeithi.bomi-heidelberg.com/; los listados de la Tabla
IV(A)-(E); Epimatrix™ y Epimer™, Brown University, URL (brown.edu/Research/TB-
HIV_Lab/epimatrix/epimatrix.html); y BIMAS, URL bimas.dcrt.nih.gov/). llustrando esto, se predijeron epitopos
peptidicos de STEAP-1 que se presentan en el contexto de las moléculas MHC de Clase | humanas, por ejemplo,
HLA-A1, A2, A3, A11, A24, B7 y B35 (véanse, por ejemplo, las Tablas V-XVIII, XXII-LI). De manera especifica, la
secuencia de aminoacidos completa de la proteina STEAP-1 y las porciones relevantes de otras variantes, es decir,
las predicciones para los 9 restos flanqueantes para las HLA de Clase | en cada lado de una mutacién puntual, y las
predicciones para 14 restos flanqueantes para las HLA de Clase Il de cada lado de una mutaciéon puntual, se
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introdujeron en el algoritmo de Busqueda de Motivos Peptidicos de HLA que se encuentra en el sitio web de la
Seccion de Bioinformatica y Andlisis Molecular (BIMAS) anteriormente enumerada; ademas del sitio SYFPEITHI, en
la URL syfpeithi.omi-heidelberg.com/.

El algoritmo de busqueda de motivos peptidicos HLA lo desarroll6 el Dr. Ken Parker basandose en la union de
secuencias peptidicas especificas en el surco de las moléculas de HLA de Clase |, en particular HLA-A2 (véase, por
ejemplo, Falk et al., Nature 351: 290-6 (1991); Hunt et al., Science 255: 1261-3 (1992); Parker et al., J. Immunol.
149: 3580-7 (1992); Parker et al, J. Immunol. 152: 163-75 (1994)). Este algoritmo permite la localizacion y
clasificacion de péptidos de 8, 9 y 10 meros de una secuencia completa de proteina para una unién prevista a HLA-
A2 asi como numerosas otras moléculas de HLA de Clase I. Muchos péptidos de unién de HLA de clase | tienen 8-,
9-, 10 u 11 meros. Por ejemplo para el HLA-A2 de Clase |, los epitopos contienen preferentemente una leucina (L) o
una metionina (M) en la posicidén 2 y una valina (V) o leucina (L) en el extremo C (véase, por ejemplo, Parker et al.,
J. Immunol. 149: 3580-7 (1992)). Los resultados seleccionados de los péptidos de uniéon a STEAP-1 previstos se
muestran en las Tablas V-XVIII y XXII-LI del presente documento. En las Tablas V-XVIII y XXII-XLVII, se muestran
candidatos seleccionados, 9 y 10 meros, para cada miembro de la familia junto con su localizacién, la secuencia de
aminoacidos de cada péptido especifico, y una puntuacién de unién estimada. En las Tablas XLVIII-LI, se muestran
candidatos seleccionados, 15 meros, para cada miembro de la familia junto con su localizacién, la secuencia de
aminoacidos de cada péptido especifico, y una puntuaciéon de unién estimada. La puntuacion de unién corresponde
al tiempo medio estimado de disociacidén de los complejos que contienen el péptido a 37 °C a pH de 6,5. Se prevé
que los péptidos con mayor puntuacion de uniéon sean los que mas fuertemente se unan al HLA de Clase | en la
superficie celular durante el periodo de tiempo mas largo y por lo tanto representen las mejores dianas
inmunogénicas para el reconocimiento de células T.

La unién real de péptidos a un alelo de HLA puede evaluarse a través de la estabilizacion de la expresién de HLA en
la linea celular T2 con procesamiento antigénico defectuoso (véase, por ejemplo, Xue et al., Prostate 30: 73-8 (1997)
y Peshwa et al., Prostate 36: 129-38 (1998)). La inmunogenicidad de péptidos especificos puede evaluarse in vitro a
través de la estimulacion de linfocitos T citotoxicos (CTL) CD8+ en presencia de células presentadoras de antigeno,
tales como las células dendriticas.

Se apreciara que cada uno de los epitopos previstos por el sitio BIMAS, los sitios Epimer™ y Epimatrix™, o
especificados por los motivos de HLA de clase | y clase Il disponibles en la técnica o que seran parte de la técnica
tal como los que se exponen en la Tabla IV (o determinados usando la URL de la red informatica mundial (www)
syfpeithi.bomi-heidelberg.com/, o BIMAS, bimas.dcrt.nih.gov/) se “aplicaran” a una proteina STEAP-1. Tal como se
usa en este contexto “aplicado” significa que una proteina STEAP-1 se evalla, por ejemplo, visualmente o mediante
métodos de busqueda de patrones basados en ordenador, tal como aprecian los expertos en la técnica en cuestion.
Se han descrito subsecuencias de una proteina STEAP-1 de 8, 9, 10 u 11 restos de aminoacidos que portan un
motivo de HLA de Clase I, o una subsecuencia de 9 o mas restos de aminoacidos que porta un motivo de HLA de
Clase Il.

llIB.) Expresion de proteinas relacionadas con STEAP-1

En un caso descrito en los siguientes ejemplos, STEAP-1 puede expresarse convenientemente en células (tales
como células 293T) transfectadas con un vector de expresiéon disponible en el comercio, tal como un vector de
expresion dirigido por CMV que codifica STEAP-1 con una etiqueta C terminal de 6 His y MYC (pcDNAS3.1/mycHIS,
Invitrogen o Tag5, GenHunter Corporation, Nashville TN). El vector Tag5 proporciona una sefial de secrecion de
IgGK que puede usarse para facilitar la produccion de una proteina STEAP-1 secretada en células transfectadas. La
STEAP-1 con etiqueta de HIS secretada en el medio de cultivo puede purificarse, por ejemplo, en una columna de
niquel usando técnicas convencionales.

lll.C.) Modificaciones de proteinas relacionadas con STEAP-1

Se describen modificaciones de proteinas relacionadas con STEAP-1 tales como modificaciones covalentes. Un tipo
de modificacién covalente incluye hacer reaccionar los restos de aminoé&cidos dirigidos de un polipéptido STEAP-1
con un agente derivatizante organico que sea capaz de reaccionar con las cadenas laterales seleccionadas o con
los restos N o C terminales de una proteina STEAP-1. Otro tipo de modificacion covalente de un polipéptido STEAP-
1 incluido en el ambito de esta invencién comprende alterar el patron de glucosilacion nativo de una proteina de la
invencién. Otro tipo de modificacion covalente de STEAP-1 comprende ligar un polipéptido STEAP-1 con uno de
varios polimeros no proteicos, por ejemplo, polietilenglicol (PEG), polipropilenglicol, o polioxialquilenos, del modo
que se expone en las Patentes de Estados Unidos Nos 4.640.835; 4.496.689; 4.301.144; 4.670.417; 4.791.192 o
4.179.337.

Las proteinas relacionadas con STEAP-1 pueden modificarse también para formar una molécula quimérica que
comprenda STEAP-1 fusionad a otra secuencia de polipéptidos o de aminoacidos heterdloga. Dicha molécula
quimérica puede sintetizarse quimica o recombinantemente. Una molécula quimérica puede tener una proteina de la
invencién fusionada con otro antigeno asociado a tumores o fragmento del mismo. Como alternativa, una proteina
puede comprender una fusiéon de fragmentos de una secuencia de STEAP-1 (de aminoacidos o acidos nucleicos) tal
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como una molécula que se crea que no es, a lo largo de su longitud, directamente homéloga a las secuencias de
aminoacidos o &cidos nucleicos que se muestran en la Figura 2 o Figura 3. Dicha molécula quimérica puede
comprender multiplos de la misma subsecuencia de STEAP-1. Una molécula quimérica puede comprender una
fusién de una proteina relacionada con STEAP-1 con una etiqueta epitdpica de polihistidina, que proporciona un
epitopo al cual puede unirse selectivamente niquel inmovilizado, con citocinas o con factores de crecimiento. La
etiqueta epitdpica generalmente se coloca en el extremo amino o carboxilo de una proteina STEAP-1. En un caso
alternativo, la molécula quimérica puede comprender una fusiéon de una proteina relacionada con STEAP-1 con una
inmunoglobulina o una regién particular de una inmunoglobulina. Para una forma bivalente de la molécula quimérica
(denominada también “inmunoadesina”), dicha fusion puede ser con la regién Fc de una molécula de IgG. Las
fusiones de IgG incluyen preferentemente la sustitucion de una forma soluble (dominio transmembrana delecionado
o inactivado) de un polipéptido de STEAP-1 en lugar de al menos una region variable dentro de una molécula de Ig.
En un caso preferido, la fusién de inmunoglobulina incluye las regiones bisagra, CH2 y CH3, o la bisagra, CHI, CH2
y CH3 de una molécula de IgGl. Para la produccién de fusiones de inmunoglobulinas véase, por ejemplo, la Patente
de Estados Unidos N° 5.428.130 expedida el 27 de junio de 1995.

lll.D.) Usos de proteinas relacionadas con STEAP-1

Las proteinas tienen una serie de distintos usos especificos. Dado que STEAP-1 tiene una alta expresion en
prostata y en otros canceres, las proteinas relacionadas con STEAP-1 se usan en métodos para evaluar el estado
de los productos génicos de STEAP-1 en tejidos normales frente a cancerosos, esclareciendo de este modo el
fenotipo maligno. Normalmente, se usan polipéptidos de regiones especificas de una proteina STEAP-1 para evaluar
la presencia de perturbaciones (tales como deleciones, inserciones, mutaciones puntuales etc.) en aquellas regiones
(tales como regiones que contienen uno o mas motivos). Los ensayos ejemplares utilizan anticuerpos o células T
dirigidos a proteinas relacionadas con STEAP-1 que comprenden los restos de aminoacidos de uno o mas de los
motivos biolégicos contenidos dentro de una secuencia polipeptidica de STEAP-1 para evaluar las caracteristicas de
esta region en tejidos normales frente a cancerosos o para suscitar una respuesta inmunitaria contra el epitopo.
Como alternativa, las proteinas relacionadas con STEAP-1 que contienen restos de aminoacidos de uno mas de los
motivos bioldgicos en una proteina STEAP-1, se usan para explorar factores que interaccionan con esa region de
STEAP-1.

Los fragmentos/subsecuencias de la STEAP-1 son particularmente Utiles en la generacion y caracterizacién de
anticuerpos de dominio especifico (por ejemplo, anticuerpos que reconocen un epitopo extracelular o intracelular de
una proteina STEAP-1), para identificar agentes o factores celulares que se unen a STEAP-1 o a un dominio
estructural particular del mismo, y en diversos contextos terapéuticos y diagnédsticos, que incluyen, pero sin
limitacion, ensayos diagndsticos, vacunas contra el cancer y métodos para preparar dichas vacunas.

Las proteinas codificadas por los genes de STEAP-1, o por analogos, homdlogos o fragmentos de los mismos,
tienen varios usos, incluyendo pero sin limitacion, la generacién de anticuerpos y métodos para identificar ligandos y
otros agentes y constituyentes celulares que se unen a un producto génico de STEAP-1. Los anticuerpos suscitados
contra una proteina STEAP-1 o fragmento de la misma, son Utiles en ensayos diagnésticos y prondsticos, y
metodologias de formacion de imagen en el control de canceres humanos caracterizados por la expresion de la
proteina STEAP-1, tales como los enumerados en la Tabla |. Dichos anticuerpos pueden expresarse
intracelularmente y usarse en métodos para tratar pacientes con dichos canceres. Los &acidos nucleicos o proteinas
relacionados con STEAP-1 también se usan en la generacion de respuestas HTL o CTL.

Se usan diversos ensayos inmunolégicos Utiles para la deteccion de STEAP-1, que incluyen, pero sin limitacion,
diversos tipos de radioinmunoensayos, ensayos inmunoabsorbentes ligados a enzimas (ELISA), ensayos
inmunofluorescentes ligados a enzimas (ELIFA), métodos inmunocitoquimicos y similares. Los anticuerpos pueden
marcarse y usarse como reactivos inmunoldgicos de formacion de imagenes que pueden detectar células que
expresen STEAP-1 (por ejemplo, en métodos de formaciéon de imagenes por radioescintigrafia). Las proteinas
STEAP-1 son particularmente Utiles en la generacién de vacunas contra el cancer, tal como se describe
adicionalmente en el presente documento.

1V.) Anticuerpos de STEAP-1

Se describen anticuerpos que se unen a proteinas relacionadas con STEAP-1. Los anticuerpos preferidos se unen
especificamente a una proteina relacionada con STEAP-1 y no se unen (o se unen débilmente) a péptidos o
proteinas que no son proteinas relacionadas con STEAP-1. Por ejemplo, los anticuerpos que se unen a STEAP-1
pueden unirse a proteinas relacionadas con STEAP-1, tales como los analogos o analogos de las mismas.

Los anticuerpos de STEAP-1 son particularmente Utiles en ensayos diagnésticos y prondsticos del cancer (véase,
por ejemplo, la Tabla I), y metodologias de formacion de imagen. De forma similar, dichos anticuerpos son Utiles en
el tratamiento, diagnéstico y/o prondstico de otros canceres, en la medida en la que STEAP-1 también se expresa o
se sobreexpresa en estos otros canceres. Ademas, los anticuerpos expresados intracelularmente (por ejemplo,
anticuerpos monocatenarios) son terapéuticamente Utiles en el tratamiento de canceres, tales como canceres de
préstata avanzados o metastasicos, en los que esta implicada la expresion de STEAP-1.
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La descripcién también proporciona diversos ensayos inmunol6gicos Utiles para la deteccién y cuantificacion de
STEAP-1 y proteinas mutantes relacionadas con STEAP-1. Dichos ensayos pueden comprender uno o mas
anticuerpos de STEAP-1 capaces de reconocer y unirse a una proteina relacionada con STEAP-1, siempre que sea
apropiado. Estos ensayos se realizan en diversos formatos de ensayos inmunolégicos bien conocidos en la técnica,
que incluyen pero sin limitacion, diversos tipos de radioinmunoensayos, ensayos inmunoabsorbentes ligados a
enzimas (ELISA), y ensayos inmunofluorescentes ligados a enzimas (ELIFA), y similares.

Los ensayos inmunoldgicos sin anticuerpos de la presente invencion también comprenden ensayos (inhibidores o
estimuladores) de inmunogenicidad con células T asi como ensayos de uniébn al complejo mayor de
histocompatibilidad (MHC).

Ademas, la invencién también proporciona métodos inmunolégicos de formacién de imagenes que pueden detectar
el cancer de prostata y otros canceres que expresen STEAP-1, incluyendo, pero sin limitacién, métodos de
formacion de imagenes por radioescintigrafia que usan anticuerpos de STEAP-1 marcados. Dichos ensayos son
clinicamente utiles en la deteccién, control, y prondstico de canceres, tales como cancer de prostata, que expresan
STEAP-1.

Los anticuerpos de STEAP-1 también se usan en métodos para purificar una proteina relacionada con STEAP-1 y
para aislar homdlogos y moléculas relacionadas con STEAP-1. Por ejemplo, un método para purificar una proteina
relacionada con STEAP-1 comprende incubar un anticuerpo de STEAP-1, que se ha acoplado a una matriz sélida,
con un lisado u otra soluciéon que contiene una proteina relacionada con STEAP-1 en condiciones que permitan que
el anticuerpo de STEAP-1 se una a la proteina relacionada con STEAP-1; lavar la matriz sélida para eliminar las
impurezas; y eluir la proteina relacionada con STEAP-1 del anticuerpo acoplado. Otros usos de los anticuerpos de
STEAP-1 de acuerdo con la invencion incluyen generar anticuerpos antiidiotipicos que imiten a una proteina STEAP-
1.

En la técnica se conocen bien diversos métodos para la preparacién de anticuerpos. Por ejemplo, pueden
prepararse anticuerpos inmunizando a un hospedador mamifero adecuado usando una proteina relacionada con
STEAP-1, un péptido, o un fragmento, en forma aislada o inmunoconjugada (Antibodies: A Laboratory Manual, CSH
Press, Eds., Harlow, y Lane (1988); Harlow, Antibodies, Cold Spring Harbor Press, NY (1989)). Ademas, también
pueden usarse proteinas de fusion de STEAP-1, tales como una proteina de fusion GST STEAP-1. En una
realizacién particular, se produce una proteina de fusion con GST que comprende todas o la mayoria de las
secuencias de aminoacidos de la Figura 2 o Figura 3, después se usa como un inmundégeno para generar
anticuerpos apropiados. En otra realizacion, se sintetiza una proteina relacionada con STEAP-1 y se usa como un
inmundgeno.

Ademas, se usan las técnicas de inmunizacion de ADN desnudo conocidas en la técnica (con o sin proteina
relacionada con STEAP-1 purificada o células que expresan STEAP-1) para generar una respuesta inmunitaria para
el inmunogeno codificado (para una revision, véase Donnelly et al., 1997, Ann. Rev. Immunol. 15: 617-648).

La secuencia de aminoacidos de una proteina STEAP-1, como se muestra en la Figura 2 o Figura 3, puede
analizarse para seleccionar regiones especificas de la proteina STEAP-1 para generar anticuerpos. Por ejemplo, los
analisis de hidrofobicidad e hidrofilicidad de una secuencia de aminoacidos de STEAP-1 se usan para identificar
regiones hidréfilas en la estructura de STEAP-1. Las regiones de una proteina STEAP-1 que muestran estructura
inmunogénica, asi como otras regiones y dominios, pueden identificarse facilmente usando diversos métodos
distintos conocidos en la técnica, tal como los analisis de Chou-Fasman, Garnier-Robson, Kyte-Doolittte, Eisenberg,
Karplus-Schultz o Jameson-Wolf. Los perfiles de Hidrofilicidad pueden generarse usando el método de Hopp, T. P.y
Woods, K. R., 1981, Proc. Natl. Acad. Sci. EE.UU. 78: 3824-3828. Los perfiles de Hidropaticidad pueden generarse
usando el método de Kyte, J. y Doolittle, R. F., 1982, J. Mol. Biol. 157: 103-132. Los perfiles de Porcentaje (%) de
Restos Accesibles pueden generarse usando el método de Janin J., 1979, Nature 277: 491-492. Los perfiles de
Flexibilidad Promedio pueden generase usando el método de Bhaskaran R., Ponnuswamy P. K., 1988, Int. J. Pept.
Protein Res. 32: 242-255. Los perfiles de giro Beta pueden generarse usando el método de Deleage, G., Roux B.,
1987, Protein Engineering 1: 289-294. Por lo tanto, cada region identificada mediante cualquiera de estos programas
o métodos se incluye en el ambito de la presente invenciéon. Los métodos para la generacion de anticuerpos de
STEAP-1 se ilustran adicionalmente a modo de ejemplos proporcionados en el presente documento. Los métodos
para preparar una proteina o un polipéptido para su uso como un inmunégeno son muy conocidos en la técnica.
También se conocen bien en la técnica métodos para preparar conjugados inmunogénicos de una proteina con un
transportador, tal como BSA, KLH u otra proteina transportadora. En algunas circunstancias, se usa la conjugacion
directa usando, por ejemplo, reactivos de carbodiimida; en otros casos son eficaces los reactivos de union, tales
como los suministrados por Pierce Chemical Co., Rockford, IL. La administracion de un inmunégeno de STEAP-1 se
realiza a menudo mediante inyeccién a lo largo de un periodo de tiempo adecuado y con el uso de un adyuvante
adecuado, tal como se sabe en la técnica. Durante el régimen de inmunizacién, se pueden tomar titulos de
anticuerpos para determinar la idoneidad de la formacién de anticuerpos.

Los anticuerpos monoclonales de STEAP-1 pueden producirse por diversos medios bien conocidos en la técnica.
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Por ejemplo, lineas celulares inmortalizadas que segregan un anticuerpo monoclonal deseado se preparan usando
la tecnologia convencional del hibridoma de Kohler y Milstein o modificaciones que inmortalizan las células B
productoras de anticuerpos, tal como se conoce generalmente. Las lineas celulares inmortalizadas que segregan los
anticuerpos deseados se exploran mediante inmunoensayos en los que el antigeno es una proteina relacionada con
STEAP-1. Cuando se identifica el cultivo apropiado de células inmortalizadas, las células pueden expandirse y los
anticuerpos pueden producirse a partir de cultivos in vitro o a partir de fluido ascitico.

Los anticuerpos o fragmentos del presente documento también pueden producirse a través de medios
recombinantes. Las regiones que se unen especificamente a las regiones deseadas de una proteina STEAP-1
también pueden producirse en el contexto de los anticuerpos quiméricos o insertados con una regiéon determinante
de la complementariedad (CDR) originados en mudltiples especies. También pueden producirse anticuerpos
humanizados o humanos de STEAP-1 y se prefieren para su uso en contextos terapéuticos. Se conocen bien
métodos para humanizar anticuerpos murinos y otros no humanos, sustituyendo una o mas de las CDR del
anticuerpo no humano por secuencias de anticuerpo correspondientes humanas (véase por ejemplo, Jones et al.,
1986, Nature 321: 522-525; Riechmann et al., 1988, Nature 332: 323-327; Verhoeyen et al., 1988, Science 239:
1534-1536). Véase también, Carter et al., 1993, Proc. Natl. Acad. Sci. EE.UU. 89: 4285 y Sims et al., 1993, J.
Immunol. 151: 2296.

Los métodos para producir anticuerpos monoclonales completamente humanos incluyen los métodos de
presentacién de fagos y transgénicos (para una revisién, véase Vaughan et al., 1998, Nature Biotechnology 16: 535-
539). Los anticuerpos monoclonales completamente humanos de STEAP-1 pueden generarse usando tecnologias
de clonacién que emplean genotecas combinatorias de gran tamafio de genes de IgG humana (es decir,
presentacién de fagos) (Griffiths y Hoogenboom, Building an in vitro immune system: human antibodies from phage
display libraries. In: Protein Engineering of Antibody Molecules for Prophylactic and Therapeutic Applications in Man,
Clark, M. (Ed.), Nottingham Academic, paginas 45-64 (1993); Burton y Barbas, Human Antibodies from combinatorial
libraries. Id., paginas 65-82). Los anticuerpos monoclonales completamente humanos de STEAP-1 también pueden
producirse usando ratones transgénicos modificados por ingenieria genética para contener los loci de los genes de
inmunoglobulinas humanas como se describe en la Solicitud de Patente PTC WQ098/24893, Kucherlapati y
Jakobovits et al., publicada el 3 de diciembre de 1997 (véase también, Jakobovits, 1998, Exp. Opin. Invest. Drugs
7(4): 607-614; patentes de Estados Unidos 6.162.963 expedida el 19 de diciembre de 2000; 6.150.584 expedida el
12 de noviembre de 2000; y 6.114598 expedida el 5 de septiembre de 2000). Este método impide la manipulacion in
vitro que se requiere en la tecnologia de presentacién de fagos y produce eficazmente anticuerpos humanos
auténticos de alta afinidad.

La reactividad de los anticuerpos STEAP-1 con una proteina relacionada con STEAP-1 puede establecerse
mediante diversos medios bien conocidos, incluyendo transferencia de Western, inmunoprecipitacion, ELISA y
andlisis por FACS usando, siempre que sea apropiado, proteinas relacionadas con STEAP-1, células que expresan
STEAP-1 o extractos de las mismas. Un anticuerpo de STEAP-1 o fragmento del mismo puede marcarse con un
marcaje detectable o conjugarse con una segunda molécula. Los marcadores detectables adecuados incluyen, pero
sin limitacion, un radiois6topo, un compuesto fluorescente, un compuesto bioluminiscente, un compuesto
quimioluminiscente, un quelante metalico o una enzima. Ademas, los anticuerpos biespecificos especificos para dos
0 mas epitopos de STEAP-1 se generan usando métodos que se conocen generalmente en la técnica. Los
anticuerpos homodiméricos pueden generarse también mediante técnicas de entrecruzamiento conocidas en la
técnica (por ejemplo, Wolff et al., Cancer Res. 53: 2560-2565).

V.) Respuestas inmunitarias celulares de STEAP-1

Se ha definido el mecanismo por el cual las células T reconocen antigenos. Las composiciones de vacunas de
epitopos peptidicos eficaces de la invencién incluyen una respuesta inmunitaria terapéutica o profilactica en
segmentos muy amplios de la poblacion mundial. Para entender el valor y la eficacia de las composiciones de la
invencién que inducen respuestas inmunitarias celulares, se proporciona una breve revision de la tecnologia
relacionada con la inmunologia.

Un complejo de una molécula de HLA y un antigeno peptidico actiian como el ligando reconocido por las células T
restringidas por HLA (Buus, S. et al., Cell 47: 1071, 1986; Babbitt, B. P. et al., Nature 317: 359, 1985; Townsend, A.
y Bodmer, H., Annu. Rev. Immunol, 7: 601, 1989; Germain, R. N., Annu. Rev. Immunol. 11: 403, 1993). A través del
estudio de analogos de antigeno con un solo aminodcido sustituido y la secuenciacion de péptidos endégenamente
unidos, procesados de manera natural, se han identificado restos criticos que corresponden a motivos necesarios
para la unién especifica a moléculas de antigeno de HLA y se exponen en la Tabla IV (véase también, por ejemplo,
Southwood, et al., J. Immunol. 160: 3363, 1998; Rammensee, et al., Immunogenetics 41: 178, 1995; Rammensee et
al.,, SYFPEITHI, acceso a través de la URL de la red informatica mundial www syfpeithi.bmi-heidelberg.com/; Sette,
A. y Sidney, J. Curr. Opin. Immunol. 10: 478, 1998; Engelhard, V. H., Curr. Opin. Immunol. 6: 13, 1994; Sette, A. y
Grey, H. M., Curr. Opin. Irnnrunol. 4: 79, 1992; Sinigaglia, F. y Hammer, J. Curr. Biol. 6: 52, 1994; Ruppert et al., Cell
74:929-937, 1993; Kondo ef al., J. Immunol. 155: 4307-4312, 1995; Sidney et al., J. Immunol. 157: 3480-3490, 1996;
Sidney et al., Human Immunol. 45: 79-93,1996; Sette, A. y Sidney, J. Immunogenetics 1999 Nov; 50(3-4): 201-12,
Review).
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Ademas, andlisis cristalograficos con rayos x de complejos péptido-HLA han revelado bolsillos dentro de la
hendidura/surco de la unién peptidica de moléculas de HLA que alojan, de un modo especifico de alelo, restos
sostenidos por ligandos peptidicos; a su vez, estos restos determinan la capacidad de unién a HLA de los péptidos
en los que estan presentes. (Véase, por ejemplo, Madden, D. R. Annu. Rev. Immunol. 13: 587, 1995; Smith, et al.,
Immunity 4: 203, 1996; Fremont et al., Immunity 8: 305, 1998; Stem et al., Structure 2: 245, 1994; Jones, E. Y. Curr.
Opin. Immunol. 9: 75,1997; Brown, J. H. et al., Nature 364: 33, 1993; Guo, H. C. et al., Proc. Natl. Acad. Sci. EE.UU.
90: 8053, 1993; Guo, H. C. et al., Nature 360: 364, 1992; Silver, M. L. et al., Nature 360: 367, 1992; Matsumura, M.
et al., Science 257: 927, 1992; Madden et al., Cell 70: 1035, 1992; Fremont, D. H. et al., Science 257:919, 1992;
Saper, M. A., Bjorkman, P. J. y Wiley, D. C., J. Mol. Biol. 219: 277, 1991).

Por consiguiente, la definicion de motivos de unién a HLA de clase | y clase I, especifica de alelo, o supermotivos de
clase | o clase Il, permite la identificacion de regiones dentro de una proteina que se correlaciona con la unién a uno
0 mas antigenos particulares de HLA.

Por lo tanto, mediante un proceso de identificacién de motivos HLA, se han identificado candidatos para vacunas
basadas en epitopos; dichos candidatos pueden evaluarse adicionalmente mediante ensayos de unidén peptidica a
HLA para determinar la afinidad de unién y/o el periodo de tiempo de asociacién del epitopo y su molécula de HLA
correspondiente. Puede realizarse un trabajo confirmatorio adicional para seleccionar, entre estos candidatos a
vacunas, epitopos con caracteristicas preferidas en cuanto a cobertura poblacional y/o inmunogenicidad.

Para evaluar la inmunogenicidad celular pueden utilizarse diversas estrategias, incluyendo:

1) Evaluacién de cultivos primarios de células T de individuos normales (véase, por ejemplo, Wentworth, P. A. et
al, Mol. Immunol. 32: 603, 1995; Celis, E. et al., Proc. Natl. Acad. Sci. USA 91: 2105, 1994; Tsai, V. et al., J.
Immunol. 158: 1796,1997; Kawashima, I. et al, Human Immunol. 59:1, 1998). Este procedimiento implica la
estimulacién de linfocitos de sangre periférica (LSP) de sujetos normales con un péptido de ensayo en presencia
de células presentadoras de antigenos in vitro durante un periodo de varias semanas. Las células T especificas
para el péptido se vuelven activas durante este tiempo y se detectan usando, por ejemplo, un ensayo de
liberacion de una linfocina o de *'Cr que implica células diana sensibilizadas con péptidos.

2) Inmunizacion de ratones transgénicos HLA (véase, por ejemplo, Wentworth, P. A. et al., J. Immunol. 26: 97,
1996; Wentworth, P. A. ef al., Int. Immunol. 8: 651, 1996; Alexander, J. et al., J. Immunol. 159: 4753, 1997). Por
ejemplo, en dichos métodos, se administran péptidos en adyuvante incompleto de Freund por via subcutanea a
ratones transgénicos HLA. Varias semanas después de la inmunizacién, se extraen los esplenocitos y se cultivan
in vitro en presencia del péptido de ensayo durante aproximadamente una semana. Las células T especificas del
péptido se detectan usando, por ejemplo, un ensayo de liberacion de ¥Cr que implica células diana
sensibilizadas con péptidos y células diana que expresan antigenos generados endégenamente.

3) Demostracién de respuestas recuerdo de células T de individuos inmunes que se han vacunado eficazmente
y/o de pacientes con enfermedad cronica (véase, por ejemplo, Rehermann, B. et al., J. Exp. Med. 181: 1047,
1995; Doolan, D. L. et al., Immunity 7: 97, 1997; Bertoni, R. et al., J. Clin. Invest. 100: 503, 1997; Threlkeld, S. C.
et al., J. Immunol. 159: 1648, 1997; Diepolder, H. M. et al., J. Virol. 71: 6011, 1997). Por consiguiente, las
respuestas recuerdo se detectan cultivando LSP de sujetos que se han expuesto al antigeno debido a la
enfermedad y por lo tanto han generado “de manera natural” una respuesta inmunitaria, o de pacientes que se
vacunaron contra el antigeno. Los LSP de los sujetos se cultivan in vitro durante 1-2 semanas en presencia del
péptido de ensayo y de células presentadoras de antigeno (CPA) para permitir la activacién de células T de
“memoria” en comparacion con células T “virgenes”. Al final del periodo de cultivo, la actividad de las células T se
detecta usando ensayos que incluyen la liberacién de *Cr que implican dianas sensibilizadas con péptidos,
proliferacién de células T o liberacién de linfocinas.

VL) Animales transgénicos de STEAP-1

También pueden usarse &cidos nucleicos que codifican una proteina relacionada con STEAP-1 para generar
animales transgénicos o animales genosuprimidos (“knock out’) que, en cambio, son Utiles en el desarrollo y la
exploracion de reactivos terapéuticamente Utiles. De acuerdo con técnicas establecidas, el ADNc que codifica
STEAP-1 puede usarse para clonar ADN gendémico que codifica STEAP-1. Las secuencias gendémicas clonadas
pueden usarse después para generar animales transgénicos que contengan células que expresen ADN que codifica
STEAP-1. Los métodos para generar animales transgénicos, en particular animales tales como ratones o ratas, se
han vuelto convencionales en la técnica y se describen, por ejemplo, en las Patentes de Estados Unidos Nos
4.736.866, expedida el 12 de abril de 1988 y 4.870.009, expedida el 26 de septiembre de 1989. Normalmente,
células particulares deberian estar dirigidas para la incorporacion del transgén de STEAP-1 con potenciadores
especificos de tejido.

Los animales transgénicos que incluyen una copia o un transgén que codifican STEAP-1 pueden usarse para
examinar el efecto de la expresién aumentada del ADN que codifica STEAP-1. Dichos animales pueden usarse
como animales de ensayo para reactivos que se cree que confieren proteccion, por ejemplo, de afecciones
patolégicas asociadas con su sobreexpresion. De acuerdo con este aspecto de la invencion, un animal se trata con
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un reactivo y una incidencia reducida de una afeccion patolégica, en comparacion con los animales no tratados que
portan el transgén, indicaria una posible intervencion terapéutica para la afeccion patolégica.

Como alternativa, pueden usarse homoélogos no humanos de STEAP-1 para construir un animal genosuprimido de
STEAP-1 que tiene un gen que codifica STEAP-1 defectuoso o alterado como resultado de la recombinacion
homologa entre el gen enddgeno que codifica STEAP-1 y el ADN gendémico alterado que codifica STEAP-1
introducido en una célula embrionaria del animal. Por ejemplo, el ADNc que codifica STEAP-1 puede usarse para
clonar ADN genémico que codifica STEAP-1 de acuerdo con técnicas establecidas. Una porcion del ADN genémico
que codifica STEAP-1 puede delecionarse o reemplazarse por otro gen, tal como un gen que codifica un marcador
de seleccion, que puede usarse para controlar la integracién. Normalmente, en el vector se incluyen varias kilobases
de ADN flanqueante inalterado (tanto en el extremo 5 como en el 3’) (véase, por ejemplo, Thomas y Capecchi, Cell,
51: 503 (1987) para una descripcion de vectores de recombinacién homéloga). El vector se introduce en una linea
de células madre embrionaria (por ejemplo, por electroporacion) y se seleccionan células en las que el ADN
introducido se ha recombinado de manera homdloga con el ADN enddgeno (véase, por ejemplo, Li et al., Cell, 69:
915 (1992)). Las células seleccionadas se inyectan después en un blastocisto de un animal (por ejemplo, un ratén o
una rata) para formar quimeras de agregacion (véase, por ejemplo, Bradley, in Teratocarcinomas and Embryonic
Stem Cells: A Practical Approach, E. J. Robertson, ed. (IRL, Oxford, 1987), paginas 113-152). Después, un embrién
quimérico puede implantarse en un animal adoptivo hembra seudogestante adecuado, y llevar a término el embrién
para crear un animal genosuprimido. La descendencia portadora de ADN recombinado de manera homoéloga en sus
células germinales puede identificarse por técnicas convencionales y usarse para criar animales en los que todas las
células del animal contienen ADN recombinado de manera homéloga. Los animales genosuprimidos pueden
caracterizarse, por ejemplo, por su capacidad para defenderse contra determinadas afecciones patoldgicas o por
desarrollar afecciones patolégicas debido a la ausencia de un polipéptido de STEAP-1.

VIl.) Métodos para la deteccion de STEAP-1

Otro aspecto del presente documento se refiere a métodos para detectar polinucleétidos de STEAP-1 y proteinas
relacionadas con STEAP-1, asi como a métodos para identificar una célula que expresa STEAP-1. El perfil de
expresion de STEAP-1 hace de este un marcador diagnostico para enfermedades metastatizadas. Por consiguiente,
el estado de los productos génicos de STEAP-1 proporciona informaciéon Gtil para predecir varios factores,
incluyendo susceptibilidad a enfermedad en fase avanzada, velocidad de progresion, y/o agresividad del tumor. Tal
como se explica con detalle en el presente documento, el estado de los productos génicos de STEAP-1 en las
muestras de pacientes puede analizarse por varios protocolos conocidos bien en la técnica incluyendo analisis
inmunohistoquimico, la variedad de técnicas de transferencia de Northern incluyendo hibridacion in situ, andlisis de
RT-PCR (por ejemplo en muestras microdiseccionadas por laser de captura), andlisis de transferencia de Western y
analisis de matriz tisular.

Mas en particular, se describen ensayos para la deteccion de polinucleétidos de STEAP-1 en una muestra biologica,
tal como suero, hueso, prostata y otros tejidos, orina, semen, preparaciones celulares, y similares. Los
polinucleétidos de STEAP-1 detectables incluyen, por ejemplo, un gen de STEAP-1 o fragmento del mismo, ARNm
de STEAP-1, los ARNm de una variante alternativa de corte y empalme de STEAP-1, y moléculas de ARN o ADN
recombinantes que contienen un polinucleétido de STEAP-1. Se conocen bien en la técnica diversos métodos para
amplificar y/o detectar la presencia de los polinucleétidos de STEAP-1.

En un caso, un método para detectar un ARNm de STEAP-1 en una muestra biolégica comprende producir ADNc de
la muestra mediante retrotranscripcion usando al menos un cebador; amplificar el ADNc producido de este modo
usando polinucleétidos de STEAP-1 como cebadores sentido y antisentido para amplificar en su interior los ADNc de
STEAP-1; y detectar la presencia del ADNc de STEAP-1 amplificado. Opcionalmente, puede determinarse la
secuencia del ADNc amplificado de STEAP-1.

En otro caso, un método para detectar un gen de STEAP-1 en una muestra biol6gica comprende aislar primero el
ADN gendmico de la muestra; amplificar el ADN gendmico aislado usando polinucleétidos de STEAP-1 como
cebadores sentido y antisentido; y detectar la presencia del gen de STEAP-1 amplificado. A partir de una secuencia
de nucledtidos de STEAP-1 puede disefiarse cualquier nimero de combinaciones de sondas sentido y antisentido
(véase, por ejemplo, la Figura 2) y usarse para este fin.

También se describen ensayos para detectar la presencia de una proteina STEAP-1 en un tejido u otra muestra
biolégica, tal como suero, semen, hueso, préstata, orina, preparaciones celulares y similares. Los métodos para
detectar una proteina relacionada con STEAP-1 también se conocen bien e incluyen, por ejemplo,
inmunoprecipitacién, analisis inmunochistoquimico, andlisis de transferencia de Western, ensayos de union
molecular, ELISA, ELIFA y similares. Por ejemplo, un método para detectar la presencia de una proteina relacionada
con STEAP-1 en una muestra biolégica comprende, poner en contacto primero la muestra con un anticuerpo de
STEAP-1, con un fragmento reactivo de STEAP-1 del mismo, o con una proteina recombinante que contenga una
region de unién antigénica de un anticuerpo de STEAP-1; y detectar después, en la muestra, la unién de la proteina
relacionada con STEAP-1.
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También se describen métodos para identificar una célula que exprese STEAP-1. En un caso, un ensayo para
detectar una célula que exprese un gen de STEAP-1 comprende detectar la presencia de ARNm de STEAP-1 en la
célula. Se conocen bien métodos para detectar ARNm particulares en células e incluyen, por ejemplo, ensayos de
hibridacion que usan sondas de ADN complementarias (tales como hibridacion in situ usando ribosondas de STEAP-
1 marcadas, transferencia de Northern y técnicas relacionadas) y diversos ensayos de amplificacién de acidos
nucleicos (tales como RT-PCR que usa cebadores complementarios especificos para STEAP-1, y métodos de
deteccion de tipo amplificacién, tales como, por ejemplo, ADN ramificado, SISBA, TMA y similares). Como
alternativa, un ensayo para la identificacién de una célula que expresa un gen STEAP-1 comprende detectar la
presencia de una proteina relacionada con STEAP-1 en la célula o secretada por la célula. Se conocen bien en la
técnica diversos métodos para la deteccidn de proteinas y se emplean para la deteccion de proteinas relacionadas
con STEAP-1 y células que expresan proteinas relacionadas con STEAP-1.

El andlisis de la expresion de STEAP-1 también es til como una herramienta para identificar y evaluar agentes que
modulan la expresion génica de STEAP-1. Por ejemplo, la expresion de STEAP-1 esta regulada positivamente de
manera significativa en cancer de prostata, y se expresa en canceres de los tejidos enumerados en la Tabla I. La
identificacion de una molécula o de un agente biolégico que inhibe la expresion o sobreexpresién de STEAP-1 en
células cancerosas es de valor terapéutico. Por ejemplo, dicho agente puede identificarse usando una exploracién
que cuantifique la expresion de STEAP-1 mediante RT-PCR, hibridacién de acidos nucleicos o unién a anticuerpos.

VIil.) Métodos para controlar el estado de genes relacionados con STEAP-1 y sus productos

Se sabe que la oncogénesis es un proceso multietapa en el que el crecimiento celular se desregular
progresivamente y las células progresan desde un estado fisiolégico normal a un estado precanceroso y después a
estados cancerosos (véase, por ejemplo, Alers et al., Lab Invest. 77(5): 437-438 (1997) e Isaacs et al., Cancer Surv.
23: 19-32 (1995)). En este contexto, examinar una muestra biolégica para probar la desregulacion celular (tal como
la expresion aberrante de STEAP-1 en canceres) permite la deteccion temprana de dicha fisiologia aberrante, antes
de que un estado patoldgico, tal como cancer, haya progresado a un estadio en el que las opciones terapéuticas
estan mucho mas limitadas o el prondstico es peor. En dichos examenes, el estado de STEAP-1 en una muestra
biolégica de interés puede compararse, por ejemplo, con el estado de STEAP-1 en una muestra normal
correspondiente (por ejemplo una muestra de ese individuo o como alternativa de otro individuo que no esta
afectado por una patologia). Una alteracién en el estado de STEAP-1 en la muestra biolégica (en comparacién con
la muestra normal) proporciona una prueba de la desregulacién del crecimiento celular. Ademas de usar una
muestra biolégica que no esta afectada por una patologia como una muestra normal, también puede usarse un valor
normativo predeterminado, tal como un nivel normal predeterminado de expresion de ARNm (véase, por ejemplo,
Grever et al., J. Comp. Neurol. 9 de dic. 1996; 376(2): 306-14 y la Patente de Estados Unidos N° 5.837.501) para
comparar el estado de STEAP-1 en una muestra.

El término “estado” en este contexto se usa de acuerdo con su significado aceptado en la técnica y se refiere a la
condicion o estado de un gen y sus productos. Normalmente, los expertos en la técnica usan diversos parametros
para evaluar la condicién o estado de un gen y sus productos. Estos incluyen, pero sin limitacién, la localizacién de
productos génicos expresados (incluyendo la localizacién de células que expresan STEAP-1) asi como el nivel, y la
actividad biol6gica de los productos génicos expresados (tal como ARNm, polinucleétidos y polipéptidos de STEAP-
1). Normalmente, una alteracién en el estado de STEAP-1 comprende un cambio en la localizacién de STEAP-1 y/o
de las células que expresan STEAP-1 y/o un aumento de la expresion del ARNm o la proteina de STEAP-1.

El estado STEAP-1 en una muestra puede analizarse mediante diversos medios bien conocidos en la técnica, que
incluyen, sin limitacién, analisis inmunohistoquimicos, hibridacién in situ, andlisis por RT-PCR en muestras
microdiseccionadas con laser de captura, andlisis de transferencia de Western, y andlisis de matriz tisular. Los
protocolos tipicos para evaluar el estado de un gen de STEAP-1 y de los productos génicos se encuentran, por
ejemplo, en Ausubel et al. eds., 1995, Current Protocols In Molecular Biology, Unidades 2 (Transferencia de
Northern), 4 (Transferencia de Southern), 15 (Inmunotransferencia) y 18 (Analisis por PCR). Por lo tanto, el estado
de STEAP-1 en una muestra biolégica se evalta por diversos métodos utilizados por expertos en la técnica que
incluyen, pero sin limitacién, analisis genémico de Southern (para examinar, por ejemplo, perturbaciones en un gen
de STEAP-1), andlisis de Northern y/o andlisis por PCR del ARNm de STEAP-1 (para examinar, por ejemplo,
alteraciones de las secuencias de polinucleétidos o niveles de expresion de los ARNm de STEAP-1), y analisis de
Western y/o inmunohistoquimicos (para examinar, por ejemplo, alteraciones en las secuencias polipeptidicas,
alteraciones en la localizacion de los polipéptidos dentro de una muestra, alteraciones en los niveles de expresion de
las proteinas de STEAP-1 y/o asociaciones de las proteinas de STEAP-1 con miembros de unién polipeptidicos).
Los polinucleétidos detectables de STEAP-1 incluyen, por ejemplo, un gen de STEAP-1 o fragmento del mismo,
ARNm de STEAP-1, variantes de corte y empalme alternativas, los ARNm de STEAP-1, y moléculas de ADN o ARN
recombinantes que contienen un polinucleétido STEAP-1.

El perfil de expresién de STEAP-1 hace de este un marcador diagndstico para la enfermedad local y/o
metastatizada, y proporciona informacién del crecimiento o potencial oncogénico en una muestra biolégica. En
particular, el estado de STEAP-1 proporciona informacion util para predecir la susceptibilidad a estadios de la
enfermedad particulares, progresion y/o agresividad del tumor. La invencion proporciona métodos y ensayos para
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determinar el estado de STEAP-1 y diagnosticar canceres que expresan STEAP-1, tales como canceres de los
tejidos enumerados en la Tabla |. Por ejemplo, dado que el ARNm de STEAP-1 tiene una expresion muy alta en
prostata y en otros canceres, en comparacion con el tejido de préstata normal, los ensayos que evallan los niveles
de los transcritos de ARNm o proteinas de STEAP-1 en una muestra biolégica pueden usarse para diagnosticar una
enfermedad asociada con la desregulacion de STEAP-1, y pueden proporcionar informacion pronéstica util en la
definicion de opciones terapéuticas apropiadas.

El estado de expresion de STEAP-1 proporciona informacién que incluye la presencia, el estadio y la localizacion de
células displasicas, precancerosas y cancerosas, prediciendo la susceptibilidad a distintos estadios de la
enfermedad, y/o para calibrar la agresividad de un tumor. Ademas, el perfil de expresion hace que este sea un
reactivo de formacién de imagenes util para enfermedades metastatizadas. Por consiguiente, un aspecto de la
invencion se dirige a los diversos métodos de pronéstico y diagnéstico molecular para examinar el estado de
STEAP-1 en muestras bioldgicas tales como las de los individuos que padecen, o que se sospecha que padecen,
una patologia caracterizada por la desregulacion del crecimiento celular, tal como cancer.

Tal como se describe anteriormente, el estado de STEAP-1 en una muestra biolégica puede examinarse mediante
diversos procedimientos bien conocidos en la técnica. Por ejemplo, el estado de STEAP-1 en una muestra bioldgica
tomada en una localizacién corporal especifica puede examinarse evaluando la muestra para detectar la presencia o
ausencia de células que expresan STEAP-1 (por ejemplo, aquellas que expresan los ARNm o proteinas de STEAP-
1). Este examen puede proporcionar pruebas de desregulacion del crecimiento celular, por ejemplo, cuando se
encuentran células que expresan STEAP-1 en una muestra bioldgica que normalmente no contiene dichas células
(tal como un ganglio linfatico), debido a que dichas alteraciones en el estado de STEAP-1 en una muestra biol6gica
se asocian a menudo con desregulacion del crecimiento celular. De modo especifico, un indicador de la
desregulacion del crecimiento celular es la metastasis de células cancerosas desde un érgano de origen (tal como la
préstata) a una zona corporal distinta (tal como un ganglio linfatico). En este contexto, la prueba de la desregulacién
del crecimiento celular es importante, por ejemplo, debido a que pueden detectarse metastasis ocultas en ganglios
linfaticos en una proporcion sustancial de pacientes con cancer de préstata, y dichas metastasis se asocian con
indicadores conocidos de progresion de la enfermedad (véase, por ejemplo, Murphy et al., Prostate 42(4): 315-317
(2000); Su et al., Semin. Surg. Oncol. 18(1): 17-28 (2000) y Freeman et al., J Urol agosto de 1995 154(2 Pt 1): 474-
8).

En un aspecto, se describen métodos para controlar productos génicos de STEAP-1 determinando el estado de los
productos génicos de STEAP-1 que se expresan en las células de un individuo que se sospecha que tiene una
enfermedad asociada con desregulacion del crecimiento celular (tal como hiperplasia o cancer) y después
comparando el estado determinado de ese modo con el estado de los productos génicos de STEAP-1 en una
muestra normal correspondiente. La presencia de productos génicos aberrantes de STEAP-1 en la muestra de
ensayo respecto a la muestra normal proporciona una indicacién de la presencia de la desregulacién del crecimiento
celular en las células del individuo.

En otro aspecto, se describen ensayos que son Utiles en la determinacion de la presencia de cancer en un individuo,
que comprende detectar un aumento significativo de la expresién del ARN o de las proteinas de STEAP-1 en una
muestra de ensayo de células o tejidos respecto a los niveles de expresion en la célula o tejido normal
correspondiente. La presencia de ARNm de STEAP-1 puede evaluarse, por ejemplo, en tejidos que incluyen, pero
sin limitacion, los enumerados en la Tabla |. La presencia de expresion significativa de STEAP-1 en cualquiera de
estos tejidos es Util para indicar la aparicion, la presencia y/o la gravedad de un cancer, ya que los tejidos normales
correspondientes no expresan ARNm de STEAP-1 o lo expresan a niveles més bajos.

En un caso referido, el estado de STEAP-1 se determina a nivel de proteina mas que a nivel de acidos nucleicos.
Por ejemplo, dicho método comprende determinar el nivel de la proteina STEAP-1 que se expresa en las células en
una muestra de tejido de ensayo y comparar el nivel determinado de ese modo con el nivel de STEAP-1 expresado
en una muestra normal correspondiente. En una realizacion, la presencia de la proteina STEAP-1 se evalua, por
ejemplo, usando métodos inmunchistoquimicos. Los anticuerpos o compareros de unién de STEAP-1, capaces de
detectar la expresion de la proteina STEAP-1, se usan en varios formatos de ensayo bien conocidos en la técnica
para este fin.

En un caso adicional, se puede evaluar el estado de una secuencia de nucleétidos o de aminoacidos de STEAP-1
en una muestra biolégica para identificar perturbaciones en la estructura de estas moléculas. Estas perturbaciones
pueden incluir inserciones, deleciones, sustituciones y similares. Dichas evaluaciones son utiles ya que estas
perturbaciones en las secuencias de nucleétidos y de aminoacidos se observan en un gran numero de proteinas
asociadas con un fenotipo de desregulacion del crecimiento (véase, por ejemplo, Marrogi et al., 1999, J. Cutan.
Pathol. 26(8): 369-378). Por ejemplo, una mutacién en la secuencia de STEAP-1 puede ser indicativa de la
presencia o promocién de un tumor. Por lo tanto, dichos ensayos tienen un valor diagnéstico y predictivo en el que
una mutacion de STEAP-1 indica una posible pérdida de funcién o un aumento en el crecimiento tumoral.

En la técnica se conoce una gran variedad de ensayos para observar perturbaciones en las secuencias de
nucleétidos y aminodacidos. Por ejemplo, el tamano y la estructura de las secuencias de acidos nucleicos o
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aminoacidos de los productos génicos de STEAP-1 se observan por los protocolos de Northern, Southern, Western,
PCR y secuenciacion de ADN, explicados en el presente documento. Ademas, en la técnica se conocen otros
métodos para observar las perturbaciones en las secuencias de nucleotidos y aminoacidos, tales como, analisis de
polimorfismo de conformacion monocatenaria, (véanse, por ejemplo, las Patentes de Estados Unidos N¢ 5.382.510
expedida el 7 de septiembre de 1999 y 5.952.170 expedida el 17 de enero de 1995).

Adicionalmente, se puede examinar el estado de metilacién de un gen de STEAP-1 en una muestra biologica. La
desmetilacion y/o hipermetilacion aberrante de islas CpG en regiones génicas 5 reguladoras se produce
frecuentemente en células inmortalizadas y transformadas, y puede dar como resultado la expresién alterada de
diversos genes. Por ejemplo, la hipermetilacion del promotor de la glutation S transferasa de clase pi (una proteina
que se expresa en prostata normal pero que no se expresa en > 90 % de los carcinomas de prostata) parece
silenciar permanentemente la transcripcion de este gen y se detecta mas frecuentemente en la alteracién en
carcinomas de prostata (De Marzo et al., Am. J. Pathol. 155(6): 1985-1992 (1999)). Ademas, esta alteracion esta
presente en al menos el 70 % de los casos de neoplasia prostatica intraepitelial (NPI) de alto grado (Brooks et al.,
Cancer Epidemiol. Biomarkers Prev., 1998, 7: 531-536). En otro ejemplo, la expresién del gen especifico de tumores
LAGE-1 (que no se expresa en préstata normal pero esta expresada en el 25-50 % de los canceres de préstata) se
induce mediante desoxi-azacitidina en células linfoblasticas, sugiriendo que la expresion tumoral se debe a la
desmetilacion (Lethe et al., Int. J. Cancer 76(6): 903-908 (1998)). En la técnica se conocen diversos ensayos para
examinar el estado de metilacién de un gen. Por ejemplo, en enfoques de hibridacion de Southern, se pueden utilizar
enzimas de restriccion sensibles a metilacién que no pueden escindir secuencias que contienen sitios de CpG
metilados para evaluar el estado de metilacion de islas de CpG. Ademas, la MSP (PCR especifica de metilacion)
puede perfilar rapidamente el estado de metilacién de los sitios CpG presentes en una isla de CpG de un gen
determinado. Este procedimiento implica la modificacion inicial del ADN por bisulfito soédico (que convertira todas las
citosinas no metiladas en uracilo) seguido por amplificacion usando cebadores especificos para ADN metilado frente
a no metilado. También pueden encontrarse protocolos que implican interferencia a la metilacion, por ejemplo, en
Current Protocols In Molecular Biology, Unidad 12, Frederick M. Ausubel et al. eds., 1995.

La amplificacion génica es un método adicional para evaluar el estado de STEAP-1. La amplificacion génica se mide
en una muestra directamente, por ejemplo, mediante transferencia de Southern o de Northern convencional para
cuantificar la transcripcion del ARNm (Thomas, 1980, Proc. Natl. Acad. Sci. EE.UU., 77: 5201-5205), transferencia
puntual (analisis de ADN), o hibridacién in situ, usando una sonda marcada apropiadamente, basandose en las
secuencias proporcionadas en el presente documento. Como alternativa, se emplean anticuerpos que reconocen
duplex especificos, incluyendo duplex de ADN, duplex de ARN, y duplex hibridos de ADN-ARN o duplex de ADN-
proteina. Los anticuerpos en cambio estan marcados y el ensayo se lleva a cabo cuando el diplex se une a una
superficie, de modo que después de la formacion del duplex en la superficie, se puede detectar la presencia del
anticuerpo unido al duplex.

Las biopsias de tejido o de sangre periférica pueden ensayarse convenientemente para determinar presencia de
células cancerosas usando, por ejemplo, andlisis de Northern, transferencia puntual o RT-PCR para detectar la
expresion de STEAP-1. La presencia de ARNm de STEAP-1 amplificable por RT-PCR proporciona una indicacion de
la presencia de cancer. Los ensayos de RT-PCR se conocen bien en la técnica. Los ensayos de deteccion de RT-
PCR para células tumorales en sangre periférica se estan evaluando actualmente para su uso en el diagndstico y
control de diversos tumores sélidos. En el campo del cancer de prdéstata, estos incluyen ensayos de RT-PCR para la
deteccion de células que expresan PSA y PSM (Verkaik et al., 1997, Urol. Res. 25: 373-384; Ghossein et al., 1995,
J. Clin. Oncol. 13: 1195-2000; Heston et al., 1995, Clin. Chem. 41: 1687-1688).

Un experto adicional del presente documento es una evaluaciéon de la susceptibilidad que un individuo tiene para
desarrollar cancer. En un caso, un método para predecir la susceptibilidad al cancer comprende detectar ARNm de
STEAP-1 o la proteina STEAP-1 en una muestra de tejido, indicando su presencia la susceptibilidad a cancer, en la
que el grado de expresion de ARNm de STEAP-1 se correlaciona con el grado de susceptibilidad. En un caso
especifico, la presencia de STEAP-1 en préstata u otro tejido se examina, proporcionando la presencia de STEAP-1
en la muestra a una indicacion de susceptibilidad a cancer de préstata (o la aparicion o existencia de un tumor de
prostata). De manera similar, se pueden evaluar la integridad de secuencias de nucleétidos y aminoacidos de
STEAP-1 en una muestra bioldgica, para identificar perturbaciones en la estructura de estas moléculas tales como
inserciones, deleciones, sustituciones y similares. La presencia de una o mas perturbaciones en los productos
génicos de STEAP-1 en la muestra es una indicacion de susceptibilidad a cancer (o la aparicién o existencia de un
tumor).

La descripcion también comprende métodos para calibrar la agresividad de un tumor. En un caso, un método para
calibrar la agresividad de un tumor comprende determinar el nivel de ARNm de STEAP-1 o de la proteina STEAP-1
expresado por células tumorales, comparar el nivel asi determinado con el nivel de ARNm de STEAP-1 o de la
proteina STEAP-1 expresado en un tejido normal correspondiente extraido del mismo individuo o una muestra de
tejido normal de referencia, en el que el grado de expresion de ARNm o de la proteina STEAP-1 en la muestra
tumoral con respecto a la muestra normal indica el grado de agresividad. En un caso especifico, la agresividad de un
tumor se evalla determinando el grado al cual se expresa STEAP-1 en las células tumorales, indicando los mayores
niveles de expresién tumores mas agresivos. Otro caso es la evaluacién de la integridad de las secuencias de
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nucleétidos y de aminoacidos de STEAP-1 en una muestra biolégica, para identificar perturbaciones en la estructura
de estas moléculas tales como inserciones, deleciones, sustituciones y similares. La presencia de una o mas
perturbaciones indica tumores mas agresivos.

Otra descripcion del presente documento se dirige a métodos para observar la progresién de una malignidad en un
individuo a lo largo del tiempo. En un caso, los métodos para observar la progresion de una malignidad en un
individuo a lo largo del tiempo comprenden determinar el nivel del ARNm de STEAP-1 o de la proteina STEAP-1 que
se expresa en las células en una muestra del tumor, comparando del nivel asi determinado con el nivel de ARNm de
STEAP-1 o la proteina STEAP-1 que se expresa en una muestra de tejido equivalente extraida del mismo individuo
en un momento diferente, donde el grado de expresion de ARNm de STEAP-1 o de la proteina STEAP-1 en la
muestra tumoral a lo largo del tiempo proporciona informacién sobre la progresion del cancer. En un caso especifico,
la progresion del cancer se evallia determinando la expresion de STEAP-1 en las células tumorales a lo largo del
tiempo, donde la expresién aumentada a lo largo del tiempo indica una progresién del cancer. También, puede
evaluarse la integridad de las secuencias de nucleétidos y de aminoacidos de STEAP-1 en una muestra biolégica
para identificar perturbaciones en la estructura de estas moléculas tales como inserciones, deleciones, sustituciones
y similares donde la presencia de una o mas perturbaciones indica una progresion del cancer.

Los enfoques diagndsticos anteriores pueden combinarse con uno cualquiera de una amplia variedad de protocolos
prondsticos y diagndsticos conocidos en la técnica. Por ejemplo, otra descripcion del presente documento se dirige a
métodos para observar una coincidencia entre la expresién de un gen STEAP-1 y productos génicos de STEAP-1 (o
perturbaciones en genes de STEAP-1 y productos génicos de STEAP-1) y un factor que esta asociado con la
malignidad, como un medio para diagnosticar o pronosticar el estado de una muestra de tejido. Puede utilizarse una
amplia variedad de factores asociados con malignidad, tales como la expresién de genes asociados con malignidad
(por ejemplo, la expresién de PSA, PSCA y PSM para el cancer de préstata etc.) asi como las observaciones macro
citolégicas (véase, por ejemplo, Bocking et al., 1984, Anal. Quant. Cytol. 6(2): 74-88; Epstein, 1995, Hum. Pathol.
26(2): 223-9; Thorson et al., 1998, Mod. Pathol. 11(6): 543-51; Baisden et al., 1999, Am. J. Surg. Pathol. 23(8): 918-
24). Son utiles métodos para observar una coincidencia entre la expresion de un gen de STEAP-1 y productos
génicos de STEAP-1 (o perturbaciones en un gen de STEAP-1 y productos génicos de STEAP-1) y otro factor que
esta asociado con malignidad, por ejemplo, debido a que la presencia de un conjunto de factores especificos que
coinciden con la enfermedad proporciona informacién crucial para diagnosticar y pronosticar el estado de una
muestra de tejido.

En un caso, los métodos para observar una coincidencia entre la expresioén de un gen de STEAP-1 y los productos
génicos de STEAP-1 (o perturbaciones en un gen de STEAP-1 y productos génicos de STEAP-1) y otro factor
asociado con malignidad supone detectar la sobreexpresion del ARNm o de la proteina de STEAP-1 en una muestra
de tejido, detectar la sobreexpresién del ARNm o de la proteina de PSA en una muestra de tejido (o la expresion de
PSCA o PSM), y observar una coincidencia del ARNm o de la proteina de STEAP-1 y la sobreexpresién del ARNm o
de la proteina de PSA (o expresion de PSCA o PSM). En un caso especifico, se examina la expresién del ARNm de
STEAP-1 y PSA en un tejido prostatico, en el que la coincidencia de la sobreexpresién del ARNm de STEAP-1y
PSA en la muestra indica la existencia de cancer de préstata, la susceptibilidad a cancer de préstata o la aparicion o
estado de un tumor de préstata.

En el presente documento se describen métodos para detectar y cuantificar la expresion del ARNm o de la proteina
de STEAP-1, y en la técnica se conocen bien tecnologias convencionales para la deteccién y cuantificacion de los
acidos nucleicos y proteinas. Los métodos convencionales para la deteccion y cuantificacion del ARNm de STEAP-1
incluyen hibridacién in situ usando ribosondas marcadas con STEAP-1, técnicas de transferencia de Northern y
relacionadas que usan sondas de polinucleétidos de STEAP-1, analisis por PCR que usan cebadores especificos
para STEAP-1, y métodos de deteccion de tipo amplificacion, tales como, por ejemplo, ADN ramificado, SISBA, TMA
y similares. En un caso especifico, se usa RT-PCR semicuantitativa para detectar y cuantificar la expresion del
ARNm de STEAP-1. Cualquier serie de cebadores capaces de amplificar STEAP-1 pueden usarse para este fin,
incluyendo, pero sin limitacion, los diversos conjuntos de cebadores que se describen especificamente en el
presente documento. En un caso especifico, en un ensayo inmunohistoquimico de tejido biopsiado, pueden usarse
anticuerpos policlonales o monoclonales reactivos especificamente con la proteina STEAP-1 de tipo silvestre.

1X.) Identificacion de moléculas gue interaccionan con STEAP-1

Las secuencias de acidos nucleicos y proteinas de STEAP-1 que se desvelan en el presente documento permiten a
un experto en la técnica identificar proteinas, moléculas pequefias y otros agentes que interaccionan con STEAP-1,
asi como rutas activadas por STEAP-1 por medio de cualquiera de varios protocolos aceptados en la técnica. Por
ejemplo, puede utilizarse uno de los sistemas denominado trampas de interacciéon (también mencionado como
“ensayo de dos hibridos”). En dichos sistemas, las moléculas interaccionan y reconstituyen un factor de transcripcién
que dirige la expresion de un gen indicador, después de lo cual se ensaya la expresion del gen indicador. Otros
sistemas identifican interacciones proteina-proteina in vivo a través de la reconstitucion de un activador
transcripcional eucariota, véase, por ejemplo, la Patente de Estados Unidos N° 5.955.280 expedida el 21 de
septiembre de 1999, 5.925.523 expedida el 20 de julio de 1999, 5.846.722 expedida el 8 de diciembre de 1998 y
6.004.746 expedida el 21 de diciembre de 1999. En la técnica también se dispone de algoritmos para realizar
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predicciones basadas en genoma de la funcién de las proteinas (véase, por ejemplo, Marcotte, et al., Nature 402: 4
de noviembre de 1999, 83-86).

Como alternativa pueden explorarse bibliotecas de péptidos para identificar moléculas que interaccionan con
secuencias proteicas de STEAP-1. En dichos métodos, los péptidos que se unen a STEAP-1 se identifican mediante
la exploracién de bibliotecas que codifican una coleccion de aminoacidos aleatorios o controlados. Los péptidos
codificados por las bibliotecas se expresan como proteinas de fusion de proteinas de recubrimiento de
bacteriéfagos, las particulas de bacteriéfagos se exploran después contra la proteina o proteinas de STEAP-1.

Por consiguiente, de este modo se identifican péptidos que tienen una amplia variedad de usos, tales como reactivos
terapéuticos, prondsticos o diagndsticos sin ninguna informacién anterior sobre la estructura de la molécula ligando o
receptora esperada. Las bibliotecas peptidicas tipicas y los métodos de exploracién que pueden usarse para
identificar particulas que interaccionan con secuencias de la proteina STEAP-1 se divulgan, por ejemplo, en las
Patentes de Estados Unidos Nos 5.723.286 expedida el 3 de marzo de 1998 y 5.733.731 expedida el 31 de marzo
de 1998.

Como alternativa, se usan lineas celulares que expresan STEAP-1 para identificar interacciones proteina-proteina
mediadas por STEAP-1. Dichas interacciones pueden examinarse usando técnicas de inmunoprecipitacion (véase,
por ejemplo, Hamilton B. J., et al. Biochem. Biophys. Res. Commun. 1999, 261: 646-51). La proteina STEAP-1
puede inmunoprecipitarse de lineas celulares que la expresan usando anticuerpos anti-STEAP-1. Como alternativa,
pueden usarse anticuerpos contra etiquetas de His en una linea celular modificada por ingenieria genética para
expresar fusiones de STEAP-1 y una etiqueta de His (vectores anteriormente mencionados). El complejo
inmunoprecipitado puede examinarse para determinar la asociacién de proteinas mediante procedimientos tales
como transferencia de Western, marcaje de proteinas con %3 metionina, microsecuenciacién de proteinas, tincion
con plata y de electroforesis en gel bidimensional.

Las moléculas pequenas y los ligandos que interaccionan con STEAP-1 pueden identificarse a través de
realizaciones relacionadas de dichos ensayos de exploracion. Por ejemplo, pueden identificarse moléculas
pequeiias que interfieren con la funcién proteica, incluyendo moléculas que interfieren con la capacidad de STEAP-1
para mediar la fosforilacion y desfosforilacion, interaccion con moléculas de ADN y ARN como una indicacion de
regulacion del ciclo celular, sefializacién de segundos mensajeros o tumorogénesis. De forma similar, se identifican y
se usan moléculas pequefias que modulan canales i6nicos relacionados con STEAP-1, la bomba proteica, o las
funciones de comunicacion celular para tratar pacientes que tienen un cancer que expresa STEAP-1 (véase, por
ejemplo, Hille, B., lonic Channels of Excitable Membranes 22 Ed., Sinauer Assoc., Sunderland, MA, 1992). Ademas,
pueden identificarse ligandos que regulan la funcién de STEAP-1 basandose en su capacidad para unirse a STEAP-
1 y activar una construccion indicadora. Los métodos tipicos se explican, por ejemplo, en la Patente de Estados
Unidos N® 5.928.868 expedida el 27 de julio de 1999, e incluyen métodos para formar ligandos hibridos en los que al
menos un ligando es una molécula pequefa. En una realizacién ilustrativa, se usan células modificadas por
ingenieria genética para expresar una proteina de fusién de STEAP-1 y una proteina de uniéon a ADN para
coexpresar una proteina de fusidon de un ligando hibrido/molécula pequefia y una proteina activadora de la
transcripcion de las bibliotecas de ADNc. Las células ademas contienen un gen indicador, cuya expresion esta
condicionada sobre la proximidad entre si de la primera y la segunda proteina de fusién, un suceso que solo se
produce si el ligando hibrido se une a sitios diana de ambas proteinas hibridas. Las células que expresan el gen
indicador se seleccionan y se identifica la molécula pequena desconocida o el ligando desconocido. Este método
proporciona un método para identificar moduladores, que activan o inhiben STEAP-1.

En el presente documento se describe un método de exploracion de una molécula que interacciona con una
secuencia de aminoacidos de STEAP-1 mostrada en la Figura 2 o Figura 3, que comprende las etapas de poner en
contacto una poblacién de moléculas con una secuencia de aminoacidos de STEAP-1, permitir que la poblacién de
moléculas y la secuencia de aminoacidos de STEAP-1 interaccionen en condiciones que faciliten una interaccion,
determinar la presencia de una molécula que interacciona con la secuencia de aminoacidos de STEAP-1, y después,
separar las moléculas que no interaccionan con la secuencia de aminoacidos de STEAP-1 de las moléculas que lo
hacen. En un caso especifico, el método comprende adicionalmente purificar, caracterizar e identificar una molécula
que interacciona con la secuencia de aminoacidos de STEAP-1. La molécula identificada puede usarse para
modular una funcion realizada por STEAP-1. En un caso preferido, la secuencia de aminoacidos de STEAP-1 se
pone en contacto con una biblioteca de péptidos.

X.) Métodos terapéuticos y composiciones

La identificacion de STEAP-1 como una proteina que normalmente se expresa en un conjunto restringido de tejidos,
pero que también se expresa en préstata y otros canceres, abre una serie de enfoques terapéuticos para el
tratamiento de dichos canceres. Tal como se contempla en el presente documento, STEAP-1 funciona como un
factor transcripcional implicado en la activacién de genes promotores de tumores o genes represores que bloquean
la tumorogénesis.
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Por consiguiente, los enfoques terapéuticos que inhiben la actividad de una proteina STEAP-1 son Utiles para los
pacientes que padecen un cancer que expresa STEAP-1. Estos enfoques terapéuticos generalmente se encuentran
en dos clases. Una clase comprende diversos métodos para inhibir la unién o asociacién de una proteina STEAP-1
con su compafero de unién o con otras proteinas. Otra clase comprende varios métodos para inhibir la transcripcion
de un gen de STEAP-1 o la traduccién del ARNm de STEAP-1.

X.A.) Vacunas contra el cancer

Se han descrito vacunas contra el cancer que comprenden una proteina relacionada con STEAP-1 o un acido
nucleico relacionado con STEAP-1. A la vista de la expresion de STEAP-1, las vacunas contra el cancer previenen
y/o tratan canceres que expresan STEAP-1 con efectos minimos o sin ellos en tejidos diana. El uso de un antigeno
tumoral en una vacuna que genera respuestas inmunitarias humorales y/o mediadas por células como terapia
anticancerosa se conoce bien en la técnica y se ha empleado en cancer de préstata usando inmunégenos PSMA de
seres humanos y PAP de roedores (Hodge et al., 1995, Int. J. Cancer 63: 231-237; Fong et al., 1997, J. Immunol.
159: 3113-3117).

Dichos métodos pueden llevarse facilmente a la practica empleando una proteina relacionada con STEAP-1, o una
molécula de acido nucleico que codifica STEAP-1 y vectores recombinantes capaces de expresar y presentar el
inmunégeno STEAP-1 (que normalmente comprende una serie de anticuerpos o epitopos de células T). Los
expertos en la técnica saben que en la técnica se conoce una amplia variedad de sistemas de vacunas para el
suministro de epitopos inmunorreactivos (véase, por ejemplo, Heryln et al., Ann Med 1999 Feb 31(1): 66-78;
Maruyama et al., Cancer Immunol Immunother junio de 2000 49(3): 123-32). Brevemente, dichos métodos para
generar una respuesta inmunitaria (por ejemplo, humoral y/o mediada por células) en un mamifero, comprenden las
etapas de exponer el sistema inmunitario del mamifero a un epitopo inmunorreactivo (por ejemplo, un epitopo
presente en una proteina STEAP-1 se muestra en la Figura 3 o un analogo u homélogo de la misma) de modo que
el mamifero genera una respuesta inmunitaria que es especifica para ese epitopo (por ejemplo, genera anticuerpos
que este epitopo reconoce especificamente). En un método preferido, un inmunégeno STEAP-1 contiene un motivo
biolégico, véanse, por ejemplo, las Tablas V-XVIII y XXII-LI, o un péptido de un tamafo que varia de la STEAP-1
indicada en la Figura 5, Figura 6, Figura 7, Figura 8 y Figura 9.

La proteina STEAP-1 completa, regiones inmunogénicas o epitopos de las mismas pueden combinarse y
suministrarse mediante diversos medios. Dichas composiciones de vacunas pueden incluir, por ejemplo, lipopéptidos
(por ejemplo, Vitiello, A. et al., J. Clin. Invest. 95: 341, 1995), composiciones peptidicas encapsuladas en microperlas
de poli(DL-lactido-co-glucolido) (“PLG”) (véase, por ejemplo, Eldridge, et al., Molec. Immunol. 28: 287-294, 1991:
Alonso et al., Vaccine 12: 299-306, 1994; Jones et al., Vaccine 13: 675-681, 1995), composiciones peptidicas
contenidas en complejos inmunoestimuladores (ISCOM) (véase, por ejemplo, Takahashi et al., Nature 344: 873-875,
1990; Hu et al, Clin Exp Immunol. 113: 235-243, 1998), sistemas de péptidos de antigenos multiples (MAPS)
(véase, por ejemplo, Tam, J. P., Proc. Natl. Acad. Sci. EE.UU. 85: 5409-5413, 1988; Tam, J. P., J. Immunol. Methods
196: 17-32, 1996), péptidos formulados como péptidos multivalentes; péptidos para su uso en sistemas de
suministro balistico, normalmente péptidos cristalizados, vectores de suministro viral (Perkus, M. E. et al., In:
Concepts in vaccine development, Kaufmann, S. H. E., ed., pagina 379, 1996; Chakrabarti, S. et al., Nature 320:
535, 1986; Hu, S. L. et al., Nature 320: 537, 1986; Kieny, M. P. et al., AIDS Bio/Technology 4: 790, 1986; Top, F. H.
et al., J. Infect. Dis. 124: 148, 1971; Chanda, P. K. et al., Virology 175: 535, 1990), particulas de origen viral o
sintético (por ejemplo, Kofler, N. et al., J. Immunol. Methods. 192: 25, 1996; Eldridge, J. H. et al., Sem. Hematol. 30:
16, 1993; Falo, L. D., Jr. et al., Nature Med. 7: 649, 1995), adyuvantes (Warren, H. S., Vogel, F. R., y Chedid, L. A.
Aunu. Rev. Immunol. 4: 369, 1986; Gupta, R. K. et al, Vaccine 11: 293, 1993), liposomas (Reddy, R. et al., J.
Immunoi. 148: 1585, 1992; Rock, K. L., Immunol. Today 17: 131, 1996), o ADNc desnudo o absorbido a particulas
(Ulmer, J. B. et al., Science 259: 1745, 1993; Robinson, H. L., Hunt, L. A., y Webster, R. G., Vaccine 11: 957, 1993 y
Berzofsky, J. A., Annu. Rev. Immunol. 12: 923, 1994 y Eldridge, J. H. et al., Sem. Hematol. 30: 16, 1993). También
pueden usarse tecnologias de suministro dirigido por toxinas, también conocidas como direccionamiento mediado
por receptores, tales como las de Avant Immunotherapeutics, Inc. (Needham, Massachusetts).

En pacientes con cancer asociado a STEAP-1, las composiciones de vacuna también pueden usarse junto con otros
tratamientos usados para el cancer, por ejemplo, cirugia, quimioterapia, terapias farmacolégicas, radioterapias, etc.,
incluyendo el uso en combinacién con adyuvantes inmunitarios, tales como IL-2, IL-12, GM-CSF y similares.

Vacunas celulares:

Los epitopos CTL pueden determinarse usando algoritmos especificos para identificar péptidos dentro de la proteina
STEAP-1 que se unan a alelos de HLA correspondientes (véase, por ejemplo, la Tabla IV; Epimer™ y Epimatrix™,
Brown  University (URL  brown.edu/Re-search/TB-HIV_Lab/epimatrix/epimatrix.html); y  BIMAS, (URL
bimas.dcrt.nih.gov/; SYFPEITHI at URL syfpeithi.omi-heidelberg.com/). En un caso preferido, un inmunégeno de
STEAP-1 contiene una o mas secuencias de aminoacidos identificadas usando técnicas bien conocidas en la
materia, tales como las secuencias mostradas en las Tablas V-XVIIl y XXII-LI o un péptido de 8, 9, 10 u 11
aminoacidos especificado por un motivo/supermotivo del HLA de Clase | (por ejemplo, Tabla IV (A), Tabla IV (D), o
Tabla IV (E)) y/o un péptido de al menos 9 aminoacidos que comprende un motivo/supermotivo del HLA de Clase |l
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(por ejemplo, Tabla IV (B) o Tabla IV (C)). Como se aprecia en la técnica, el surco de unién al HLA de Clase | esta
esencialmente cerrado en su extremo de modo que solo los péptidos de un intervalo de tamafo particular pueden
ajustarse y unirse en el interior del surco, generalmente los epitopos del HLA de Clase | tienen una longitud de 8, 9,
10 u 11 aminoacidos. Por el contrario, el surco de unién del HLA de Clase Il esta esencialmente abierto en su
extremo; por lo tanto una molécula de HLA de Clase Il puede unir un péptido de aproximadamente 9 o mas
aminodcidos. Debido a las diferencias del surco de union entre el HLA de Clase | y de Clase I, los motivos del HLA
de Clase | son especificos de longitud, es decir, la posicion dos de un motivo de Clase | es el segundo aminoacido
en una direccion amino a carboxilo del péptido. Las posiciones aminoacidicas en un motivo de Clase Il son
solamente relativas entre si, no con respecto al péptido total, es decir, en los extremos amino y/o carboxilo de una
secuencia portadora de motivos pueden unirse aminoacidos adicionales. Los epitopos del HLA de Clase Il tienen a
menudo una longitud de 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24 0 25 aminoacidos o mayor de 25
aminodcidos.

Vacunas basadas en anticuerpos

En la técnica se conoce una amplia variedad de métodos para generar una respuesta inmunitaria en un mamifero
(como por ejemplo la primera etapa en la generaciéon de hibridomas). Los métodos para generar una respuesta
inmunitaria en un mamifero comprenden exponer el sistema inmunitario del mamifero a un epitopo inmunogénico en
una proteina (por ejemplo, una proteina STEAP-1) de manera que se genere una respuesta inmunitaria. Un caso
tipico consiste en un método para generar una respuesta inmunitaria contra STEAP-1 en un hospedador, poniendo
en contacto el hospedador con una cantidad suficiente de al menos un epitopo de células T citotoxicas o células B
de STEAP-1 o analogo de las mismas; y después de esto, poner de nuevo en contacto, al menos durante un
intervalo periddico, el hospedador con el epitopo de células T citotdxicas o células B de STEAP-1 o analogo de las
mismas. Un caso especifico consiste en un método que genera una respuesta inmunitaria contra una proteina
relacionada con STEAP-1 o contra un péptido multiepitépico fabricado por el hombre que comprende: administrar el
inmunégeno STEAP-1 (por ejemplo, una proteina STEAP-1 o fragmento peptidico de la misma, una proteina de
fusién STEAP-1 o andlogo etc.) en una preparacién de vacuna para un ser humano u otro mamifero. Normalmente,
dichas preparaciones de vacuna contienen adicionalmente un adyuvante adecuado (véase, por ejemplo, la Patente
de Estados Unidos N® 6.146.635) o un epitopo auxiliar universal, tal como un péptido PADRE ~ (Epimmune Inc., San
Diego, CA; véase, por ejemplo, Alexander et al., J. Immunol. 2000 164(3); 164(3): 1625-1633; Alexander et al.,
Immunity 1994 1(9): 751-761 y Alexander et al, Immunol. Res. 1998 18(2): 79-92). Un método alternativo
comprende generar una respuesta inmunitaria en un individuo contra un inmunégeno de STEAP-1 mediante: la
administracion in vivo en el misculo o en la piel del organismo del individuo de una molécula de ADN que
comprende una secuencia de ADN que codifica un inmunégeno de STEAP-1, unir operativamente la secuencia de
ADN a secuencias reguladoras que controlen la expresién de la secuencia de ADN; donde las células captan la
molécula de ADN, la secuencia de ADN se expresa en las células y la respuesta inmunitaria se genera contra el
inmunogeno (véase, por ejemplo, la Patente de Estados Unidos N° 5.962.428). Opcionalmente también se
administra un facilitador de vacuna genética tal como lipidos anidnicos; saponinas; lectinas; compuestos
estrogénicos; alquilos inferiores hidroxilados; dimetil sulféxido; y urea. Ademas, para generar una respuesta contra el
antigeno diana, puede administrarse un anticuerpo antiidiotipico que imite a STEAP-1.

Vacunas de acidos nucleicos:

Las composiciones de vacunas incluyen modalidades mediadas por acidos nucleicos. Al paciente se le puede
administra ADN o ARN que codifique una o mas proteinas de la invencion. Pueden emplearse métodos de
inmunizaciéon genética para generar respuestas inmunitarias celulares y humorales, profilacticas o terapéuticas,
dirigidas contra células cancerosas que expresen STEAP-1. Pueden inyectarse construcciones que comprendan
ADN que codifique una proteina relacionada con STEAP-1/inmunégeno y secuencias reguladoras apropiadas
directamente en el musculo o en la piel de un individuo, de modo que las células del musculo o de la piel capten la
construccién y expresen la proteina/inmunégeno de STEAP-1 codificado. Como alternativa, una vacuna comprende
una proteina relacionada con STEAP-1. La expresion de proteina relacionada con STEAP-1/inmundgeno da como
resultado la generacion de células contra inmunidad celular y humoral profilactica o terapéutica que portan una
proteina STEAP-1. En la técnica pueden usarse diversas técnicas de inmunizacién genética profilactica y terapéutica
conocidas en la materia (para una revision, véase la informacién y las referencias publicadas en la direccién de
internet genweb.com). Se describe el suministro basado en acidos nucleicos, por ejemplo, en Wolff et al., Science
247: 1465 (1990) asi como en las Patentes de Estados Unidos Nos 5.580.859; 5.589.466; 5.804.566; 5.739.118;
5.736.524; 5.679.647; y en el documento WO 98/04720. Los ejemplos de tecnologias de suministro basadas en ADN
incluyen “ADN desnudo”, suministro facilitado (bupivicaina, polimeros, mediado por péptidos), suministro por
complejos lipidicos cationicos, y mediado por particulas (“bombardeo genético”) o mediado por presion (véase, por
ejemplo, la Patente de Estados Unidos N® 5.922.687).

Para los fines de inmunizacién terapéutica o profilactica, las proteinas pueden expresarse mediante vectores virales
o bacterianos. En la practica de la invencion pueden usarse diversos sistemas de suministro genético viral que
incluyen, pero sin limitacién, el virus de la vacuno, la viruela aviar, la viruela del canario, adenovirus, gripe, poliovirus,
virus adenoasociados, lentivirus y virus sindbis (véase, por ejemplo, Restifo, 1996, Curr. Opin. Immunol. 8: 658-663;
Tsang et al. J. Natl. Cancer Inst. 87: 982-990 (1995)). También pueden emplearse sistemas de suministro no virales
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introduciendo en el paciente (por ejemplo, por via intramuscular o intradérmica) ADN desnudo que codifique una
proteina relacionada con STEAP-1para inducir una respuesta antitumoral.

El virus de la vacuna se usa, por ejemplo, como un vector para expresar secuencias de nucleétidos que codifican los
péptidos. Después de la introduccién en un hospedador, los virus recombinantes de la vacuna expresan el péptido
inmunogénico de la proteina, y por lo tanto suscitan una respuesta inmunitaria del hospedador. Los vectores de la
vacuna y métodos Utiles en los protocolos de inmunizacion se describen, por ejemplo, en la Patente de Estados
Unidos N 4.722.848. Otro vector es el BCG (Bacilo de Calmette Guerin). Los vectores BGC se describen en Stover
et al, Nature 351: 456-460 (1991). Una amplia variedad de otros vectores Utiles para la administracién o
inmunizacion terapéutica de los péptidos de la invencién, por ejemplo, vectores de adenovirus 0 adenoasociados,
vectores retrovirales, vectores de Salmonella typhi, vectores desintoxicados de la toxina del antrax, y similares,
seran obvios para aquellos expertos en la técnica a partir de la descripcion del presente documento.

Por lo tanto, los sistemas de suministro de genes se usan para suministrar una molécula de &cido nucleico
relacionada con STEAP-1. En un caso, se emplea ADNc de longitud completa de la STEAP-1 humana. En otro caso,
se emplean moléculas de acidos nucleicos de STEAP-1 que codifican epitopos especificos de linfocitos T citotdxicos
(CTL) y/o de anticuerpos

Vacunas ex vivo

También pueden emplearse diversas estrategias ex vivo para generar una respuesta inmunitaria. Un enfoque implica
el uso de células presentadoras de antigenos (CPA) tales como células dendriticas (CD) para presentar un antigeno
de STEAP-1 a un sistema inmunitario de un paciente. Las células dendriticas expresan moléculas de MHC de clase |
y clase I, coestimulador B7 e IL-12, y son por lo tanto células presentadoras de antigenos altamente especializadas.
En cancer de préstata, se estan usando células dendriticas aut6logas pulsadas con péptidos del antigeno de
membrana especifico de préstata (PSMA) en un ensayo clinico de Fase | para estimular el sistema inmunitario de
pacientes con cancer de préstata (Tjoa et al., 1996, Prostate 28: 65-69; Murphy et al., 1996, Prostate 29: 371-380).
Por lo tanto, las células dendriticas pueden usarse para presentar péptidos de STEAP-1 a células T en el contexto
de moléculas de MHC de clase | o clase II. En un caso, las células dendriticas autélogas se pulsan con péptidos de
STEAP-1 capaces de unirse a moléculas de MHC de clase | y/o de clase Il. En otro caso, las células dendriticas se
pulsan con la proteina STEAP-1 completa. Incluso otro caso implica la modificacion por ingenieria genética de la
sobreexpresion de un gen de STEAP-1 en células dendriticas usando diversos vectores de implementacion
conocidos en la técnica, tales como virus adenovirus (Arthur et al., 1997, Cancer Gene Ther. 4: 17-25), retrovirus
(Henderson et al., 1996, Cancer Res 56: 3763-3770), lentivirus, virus adenoasociados, transfeccion de ADN (Ribas
et al., 1997, Cancer Res. 57: 2865-2869), o transfeccién de ARN derivado de tumores (Ashley et al., 1997, J. Exp.
Med. 186: 1177-1182). Las células que expresan STEAP-1 también pueden modificarse por ingenieria genética para
expresar inmunomoduladores, tales como GM-CSF, y se usarse como agentes inmunizantes.

X.B.) STEAP-1 como una diana para la terapia basada en anticuerpos

STEAP-1 es una diana atractiva para estrategias terapéuticas basadas en anticuerpos. En la técnica se conocen
diversas estrategias con anticuerpos para dirigirse tanto a moléculas extracelulares como a intracelulares (véase,
por ejemplo, la destruccién mediada por el complemento y la CCDA, asi como el uso de intracuerpos). Dado que
células cancerosas de diversos linajes relativos a células normales correspondientes expresan STEAP-1, se prepara
la administracion sistémica de composiciones inmunorreactivas de STEAP-1 que muestran sensibilidad excelente
sin efectos toxicos, inespecificas y no dirigidas causadas por la uniéon de la composicién inmunorreactiva con
organos y tejidos no diana. Los anticuerpos especificamente reactivos con dominios de STEAP-1 son Utiles para
tratar canceres que expresan STEAP-1 sistémicamente, bien como conjugados con una toxina o con un agente
terapéutico, 0 como anticuerpos desnudos capaces de inhibir la proliferacién o funcién celular.

Los anticuerpos de STEAP-1 pueden introducirse en un paciente de tal modo que el anticuerpo se una a STEAP-1y
module una funcion, tal como la interaccién con un companero de unién, y consecuentemente media la destruccion
de las células tumorales y/o inhibe el crecimiento de las células tumorales. Los mecanismos mediante los cuales
dichos anticuerpos ejercen un efecto terapéutico pueden incluir citélisis mediada por complemento, citotoxicidad
celular dependiente de anticuerpos, modulacién de la funcion fisiologica de STEAP-1, inhibicion de la unién a
ligandos o rutas de transduccién de senales, modulacién de la diferenciacion de células tumorales, alteracion de
perfiles de factores angiogénicos tumorales, y/o apoptosis.

Los expertos en la técnica entienden que los anticuerpos pueden usarse para dirigirse especificamente y unir
moléculas inmunogénicas tales como una regién inmunogénica de una secuencia de STEAP-1 que se muestra en la
Figura 2 o Figura 3. Ademas, los expertos en la técnica entienden que es habitual conjugar anticuerpos con agentes
citotoxicos (véase, por ejemplo, Slevers et al. Blood 93: 11 3678-3684 (1 de junio de 1999)). Cuando se suministran
agentes citotoxicos y/o terapéuticos directamente a las células, tal como conjugandolos con anticuerpos especificos
para una molécula expresada por esa célula (por ejemplo, STEAP-1), el agente citotdéxico ejercera su efecto
biolégico conocido (es decir, citotoxicidad) en esas células.
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En la técnica se conoce una gran variedad de composiciones y métodos para usar conjugados de anticuerpo-agente
citotoxico para destruir células. En el contexto de canceres, los métodos tipicos suponen administrar a un animal que
tiene un tumor una cantidad biolégicamente eficaz de un conjugado que comprende un agente citotoxico y/o
terapéutico seleccionado unido a un agente diana (por ejemplo, un anticuerpo anti-STEAP-1) que se une a un
marcador (por ejemplo, STEAP-1) expresado, accesible para la union o localizado en las superficies celulares. Una
realizacién tipica es un método para suministrar un agente citotoxico y/o terapéutico a una célula que expresa
STEAP-1, que comprende conjugar el agente citotdxico con un anticuerpo que se une inmunoespecificamente a un
epitopo de STEAP-1, y exponer la célula al conjugado anticuerpo-agente. Otra realizacion ilustrativa es un método
para tratar a un individuo que se sospecha que padece cancer metastatizado, que comprende la etapa de
administrar a dicho individuo, por via parenteral, una composicién farmacéutica que comprende una cantidad
terapéuticamente eficaz de un anticuerpo conjugado con un agente citotéxico y/o terapéutico.

La inmunoterapia del cancer usando anticuerpos anti-STEAP-1 puede realizarse de acuerdo con diversos enfoques
que se han empleado satisfactoriamente en el tratamiento de otros tipos de cancer, incluyendo pero sin limitacién,
cancer de colon (Arlen et al., 1998, Crit. Rev. Immunol. 18: 133-138), mieloma multiple (Ozaki et al., 1997, Blood 90:
3179-3186, Tsunenari et al., 1997, Blood 90: 2437-2444), cancer gastrico (Kaspryk et al., 1992, Cancer Res. 52:
2771-2776), linfoma de células B (Funakoshi et al., 1996, J. Immunother. Emphasis Tumor Immunol. 19: 93-101),
leucemia (Zhong et al., 1996, Leuk. Res. 20: 581-589), cancer colorrectal (Moun et al., 1994, Cancer Res. 54: 6160-
6166; Velders et al., 1995, Cancer Res. 55: 4398-4403), y cancer de mama (Shepard et al., 1991, J. Clin. Immunol.
11: 117-127). Algunos enfoques terapéuticos_implican la conjugacion de anticuerpos desnudos con una toxina o
radioisotopo, tal como la conjugacion de Y?" o I'"®" con anticuerpos anti-CD20 (por ejemplo, Zevalin™, IDEC
Pharmaceuticals Corp. o Bexxar , Coulter Pharmaceuticals), mientras que otros implican la coadministracion de
anticuerpos y otros agentes terapéuticos, tales como Herceptin = (trastuzumab) con paclitaxel (Genentech, Inc.). Los
anticuerpos pueden conjugarse con un agente terapéutico. Para tratar el cancer de préstata, por ejemplo, los
anticuerpos de STEAP-1 pueden administrarse junto con radiacion, quimioterapia o ablacién hormonal. Ademas, los
anticuerpos pueden conjugarse con una toxina, tal como calicamicina (por ejemplo, Mylotarg™, Wyeth-Ayerst,
Madison, NJ, un anticuerpo IgGs kappa humanizado recombinante conjugado con el antibiético antitumoral
calicamicina) o un maitansinoide (por ejemplo, Profarmaco Activado por Tumores basado en taxano, TAP, platform,
ImmunoGen, Cambridge, MA, véase también, por ejemplo, la Patente de Estados Unidos 5.416.064).

A pesar de que la terapia con anticuerpos es Util para todos los estadios del cancer, la terapia con anticuerpos puede
ser particularmente apropiada en canceres avanzados o metastasicos. El tratamiento con la terapia de anticuerpos
de la invencién se indica para pacientes que han recibido uno o mas ciclos de quimioterapia. Como alternativa, la
terapia con anticuerpos de la invenciéon se combina con un régimen quimioterapéutico o de radiacion para pacientes
que no han recibido tratamiento quimioterapéutico. Adicionalmente, la terapia con anticuerpos puede permitir el uso
de dosificaciones reducidas de quimioterapia concomitante, en particular para pacientes que no toleran muy bien la
toxicidad del agente quimioterapéutico. Fan et al. (Cancer Res. 53: 4637-4642, 1993), Prewett et al. (International J.
of Onco. 9: 217-224, 1996), y Hancock et al. (Cancer Res. 51: 4575-4580, 1991) describen el uso de diversos
anticuerpos junto con agentes quimioterapéuticos.

Aunque la terapia con anticuerpos STEAP-1 es util para todos los estadios de cancer, la terapia con anticuerpos
puede ser particularmente apropiada en canceres avanzados o metastasicos. El tratamiento con la terapia de
anticuerpos de la invencion se indica en pacientes que han recibido uno o mas ciclos de quimioterapia. Como
alternativa, la terapia con anticuerpos de la invencion se combina con un régimen quimioterapéutico o de radiacién
para pacientes que no han recibido tratamiento quimioterapéutico. Adicionalmente, la terapia con anticuerpos puede
permitir el uso de dosificaciones reducidas de quimioterapia concomitante, particularmente para pacientes que no
toleran muy bien la toxicidad del agente quimioterapéutico. Fan et al. (Cancer Res. 53:4637-4642,1993), Prewet et
al. (International J. of Onco. 9:217-224,1996) y Hancock et al. (Cancer Res. 51:4575-480, 19919 describen el uso de
diversos anticuerpos junto con agentes quimioterapéuticos.

Se puede evaluar a los pacientes de cancer con respecto a la presencia y nivel de expresion de STEAP-1, usando
preferentemente evaluaciones inmunohistoquimicas de tejido tumoral, formacion de imagenes cuantitativas de
STEAP-1, u otras técnicas que indican con fiabilidad la presencia y el grado de la expresion de STEAP-1. Para ese
fin se prefiere el andlisis inmunohistoquimico de biopsias tumorales o de especimenes quirlirgicos. En la técnica se
conocen bien métodos de andlisis inmunohistoquimico de tejidos tumorales.

Los anticuerpos monoclonales anti-STEAP-1 que tratan la préstata y otros canceres incluyen aquellos que inician
una fuerte respuesta inmunitaria contra el tumor o aquellos que son directamente citotéxicos. A este respecto, los
anticuerpos monoclonales (Acm) anti-STEAP-1 pueden suscitar la lisis de células tumorales bien mediante
mecanismos de citotoxicidad celular mediada por complemento o dependiente de anticuerpos (CCDA), ambos de los
cuales requieren una porcién de Fc intacta de la molécula de inmunoglobulina para la interaccion con sitios
receptores de Fc de la célula efectora en las proteinas del complemento. Ademas, los Acm anti-STEAP-1 que
ejercen un efecto biolégico directo en el crecimiento tumoral son Utiles para tratar canceres que expresan STEAP-1.
Los mecanismos mediante los cuales los Acm citotoxicos actian directamente incluyen: inhibicion del crecimiento
celular, modulacién de la diferenciacién celular, modulacién de los perfiles de factores de angiogénesis tumoral, y la
induccion de la apoptosis. El mecanismo, o0 mecanismos, mediante los cuales un Acm anti-STEAP-1 particular ejerce
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un efecto antitumoral se evallan usando diversos ensayos in vitro que evallen la muerte celular, tal como la CCDA,
la CMMDA, la lisis celular mediada por complemento, y etcétera, como se conoce generalmente en la técnica.

En algunos pacientes, el uso de anticuerpos monoclonales murinos u otros no humanos, o Acm quiméricos
humanos/de raton puede inducir respuestas inmunitarias de moderadas a fuertes contra el anticuerpo no humano.
Esto puede dar como resultado la eliminacion del anticuerpo de la circulacién y reducir la eficacia. En los casos mas
graves, dicha respuesta inmunitaria puede conducir a la formacién extensa de inmunocomplejos que, posiblemente,
pueden causar insuficiencia renal. Por consiguiente, los anticuerpos monoclonales preferidos usados en los métodos
terapéuticos de la invencion son aquellos que son completamente humanos o humanizados que se unen
especificamente al antigeno diana STEAP-1 con alta afinidad pero que muestran baja o ninguna antigenicidad en el
paciente.

Los métodos terapéuticos de la invencién contemplan la administracion de Acm anti-STEAP-1 sencillos asi como
combinaciones, o cécteles, de diferentes Acm. Dichos cdcteles de Acm pueden tener determinadas ventajas en la
medida en que contienen Acm que se dirigen a epitopos diferentes, aprovechan mecanismos efectores diferentes o
combinan directamente Acm citotéxicos con Acm que se basan en la funcionalidad inmunoefectora. Dichos Acm en
combinacién pueden mostrar efectos terapéuticos sinérgicos. Ademas, los Acm anti-STEAP-1 pueden administrarse
simultdneamente con otras modalidades terapéuticas, que incluyen, pero sin limitacién, diversos agentes
quimioterapéuticos, bloqueos androgénicos, inmunomoduladores (por ejemplo, IL-2, GM-CSF), cirugia o radiacion.
Los Acm anti-STEAP-1 se administran en su forma “desnuda” o no conjugada, o pueden tener uno o mas agentes
terapéuticos conjugados con los mismos.

Las formulaciones de anticuerpos anti-STEAP-1 se administran mediante cualquier via capaz de suministrar los
anticuerpos a una célula tumoral. Las vias de administracion incluyen, pero sin limitacién, la intravenosa,
intraperitoneal, intramuscular, intratumoral, intradérmica y similares. El tratamiento generalmente implica la
administracion repetida de la preparacion de anticuerpos anti-STEAP-1, mediante una via de administracién
aceptable, tal como la inyeccion intravenosa (IV), normalmente a una dosis en el intervalo de aproximadamente 0,1,
0,2,0,3,04,05,06,0,7,08,09,1,2,3,4,5,6, 7, 8,9, 10, 15, 20 0 25 mg/kg de peso corporal. En general, las
dosis en el intervalo de 10-1000 mg de Acm por semana son eficaces y se toleran bien.

Basandose en la experiencia clinica con el Acm Herceptin™ en el tratamiento del cancer de mama metastéasico, una
dosis de carga inicial de aproximadamente 4 mg/kg de peso corporal del paciente IV, seguida de dosis semanales
de aproximadamente 2 mg/kg IV de la preparacion de Acm anti-STEAP-1 representa un régimen de dosificacion
aceptable. Preferentemente, la dosis de carga inicial se administra como una infusién de 90 minutos o mas larga. La
dosis de mantenimiento periddico se administra como una infusion de 30 minutos o mas larga, siempre que se tolere
bien la dosis inicial. Tal como apreciaran los expertos en la técnica, diversos factores pueden influir en el régimen de
dosis ideal en un caso particular. Dichos factores incluyen, por ejemplo, la afinidad de union y la semivida del Ac o
de los Acm usados, el grado de expresion de STEAP-1, la extensidon de antigeno STEAP-1 liberado en la circulacion,
el nivel de concentracion de anticuerpo en estado estacionario deseado, la frecuencia de tratamiento, y la influencia
de agentes quimioterapéuticos u otros usados en combinacién con el método de tratamiento de la invencion, asi
como el estado de salud de un paciente en particular.

Opcionalmente, los niveles de STEAP-1 de los pacientes deben evaluarse en una muestra determinada (por
ejemplo, los niveles de antigeno STEAP-1 circulante y/o células que expresan STEAP-1) para ayudar en la
determinacion del régimen de dosificacion mas eficaz, etc. Dichas evaluaciones también se usan con fines de control
durante la terapia, y son utiles para calibrar el éxito terapéutico en combinacion con la evaluacion de otros
parametros (por ejemplo, citologia urinaria y/o niveles InmunoCyt en la terapia del cancer de vejiga, o por analogia,
niveles del PSA en suero en la terapia del cancer de préstata).

Los anticuerpos anti-idiotipicos anti-STEAP-1 también pueden usarse en terapia anticAncer como una vacuna para
inducir una respuesta inmunitaria contra células que expresan una proteina relacionada con STEAP-1. En particular,
la generacion de anticuerpos antiidiotipicos se conoce bien en la técnica; esta metodologia puede adaptarse
facilmente para generar anticuerpos anti idiotipicos anti-STEAP-1 que imitan un epitopo en una proteina relacionada
con STEAP-1 (véase, por ejemplo, Wagner et al., 1997, Hybridoma 16: 33-40; Foon et al., 1995, J. Clin. Invest. 96:
334-342; Herlyn et al., 1996, Cancer Immunol. Immunother. 43: 65-76). Dicho un anticuerpo idiotipico puede usarse
en estrategias de vacunacion contra el cancer.

X.C.) STEAP-1 como una diana para respuestas inmunitarias celulares

Se describen vacunas y métodos para preparar vacunas que contienen una cantidad imunogénicamente eficaz de
uno o mas péptidos de union a HLA como se describe en el presente documento. Ademas, las vacunas incluyen
composiciones de uno o mas de los péptidos. Un péptido puede estar presente en una vacuna individualmente.
Como alternativa, el péptido puede existir como un homopolimero que comprende mudltiples copias del mismo
péptido, o como un heteropolimero de diversos péptidos. Los polimeros tienen la ventaja de aumentar la reaccién
inmunolégica y de que cuando se usan diferentes epitopos peptidicos para constituir el polimero, tienen capacidad
adicional de inducir anticuerpos y/o CTL que reaccionan con diferentes determinantes antigénicos de los organismos
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patdgenos o péptidos relacionados con tumores dirigidos para una respuesta inmunitaria. La composicién puede ser
una region de origen natural de un antigeno o puede prepararse, por ejemplo, mediante sintesis quimica o de
manera recombinante

Los transportadores que pueden usarse con vacunas se conocen bien en la técnica, e incluyen, por ejemplo,
tiroglobulina, albiminas, tales como albimina de suero humano, toxoide tetanico, poli aminoacidos tales como poli
L-lisina, poli acido L-glutamico, proteina nucleo del virus de la gripe, de la hepatitis B, y similares. Las vacunas
pueden contener un diluyente fisiolégicamente tolerable (es decir, aceptable) tal como agua, o solucién salina,
preferentemente solucién salina tamponada con fosfato. Las vacunas también incluyen normalmente un adyuvante.
Los adyuvantes, tales como, adyuvante completo de Freund, fosfato de aluminio, hidréxido de aluminio, o alumbre
son ejemplos de materiales bien conocidos en la técnica. Adicionalmente, tal como se divulga en el presente
documento, las respuestas CTL pueden sensibilizarse conjugando péptidos de la invencién con lipidos, tales como
la tripalmitoil-S-glicerilcisteinseril-serina (P3CSS). Ademaés, se ha descubierto que un adyuvante tal como un
oligonucledtido sintético que contiene citosina-fosforiotalado-guanina (CpG) aumenta las respuestas CTL de 10 a
100 veces. (Véase, por ejemplo, Davila y Celis, J. Immunol. 165: 539-547 (2000)).

Después de la inmunizaciéon con una composicién peptidica, como se describe en el presente documento, a través
de inyeccién, aerosol, via oral, transdérmica, transmucosa, intrapleural, intratecal, u otras vias adecuadas, el sistema
inmunitario del hospedador responde a la vacuna produciendo grandes cantidades de CTL y/o HTL especificos para
el antigeno deseado. Por consiguiente, el hospedador se vuelve al menos parcialmente inmune al desarrollo tardio
de células que expresan o sobreexpresan el antigeno STEAP-1, u obtiene al menos algin beneficio terapéutico
cuando el antigeno estaba asociado a un tumor.

En algunos casos puede ser deseable combinar los componentes peptidicos de clase | con componentes que
inducen o facilitan la neutralizacién de respuestas al anticuerpo o a células T auxiliares dirigidas contra el antigeno
diana. Un caso preferido de dicha composicion comprende epitopes de clase | y clase Il de acuerdo con la
invencion. Un caso alternativo de dicha composicion comprende un epitope de clase | y/o clase Il de acuerdo con la
invencion, junto con un epitopo HTL de reactividad cruzada tal como la molécula PADRE™ (Epimmune, San Diego,
CA) (descrita, por ejemplo, en la Patente de Estados Unidos Numero 5.736.142).

Una vacuna también puede incluir células presentadoras de antigeno (CPA), tales como células dendriticas (CD),
como un vehiculo para presentar los péptidos de la invencién. Las composiciones de vacunas pueden crearse in
vitro, después de la movilizacion y recogida de las células dendriticas, mediante lo cual se produce la carga de
células dendriticas in vivo. Por ejemplo, las células dendriticas se transfectan, por ejemplo, con un minigen de
acuerdo con la invencidn, o se pulsan con péptidos. La célula dendritica puede administrarse después a un paciente
para suscitar respuestas inmunitarias in vivo. Las composiciones de vacunas, basadas en ADN o en péptidos,
pueden administrarse también in vivo en combinacién con movilizacion de células dendriticas mediante lo cual se
produce la carga de células dendriticas in vivo.

Preferentemente, se utilizan los siguientes principios cuando se selecciona una matriz de epitopos para su inclusion
en una composicion poliepitépica para su uso en una vacuna, o para seleccionar epitopos distintos a incluir en una
vacuna y/o que seran codificados por acidos nucleicos tales como un minigen. Se prefiere equilibrar cada uno de los
siguientes principios para realizar la seleccion. Los miltiples epitopos a incorporar en una composicién de
vacunacion determinada pueden ser, pero no son necesariamente, contiguos en la secuencia en el antigeno nativo
del cual derivan los epitopos.

1.) Se seleccionan epitopos que, después de la administracion, imitan respuestas inmunitarias que se han
observado que se correlacionan con la eliminaciéon del tumor. Para el HLA de Clase | esto incluye 3-4 epitopos
que proceden de al menos un antigeno asociado a tumor (AAT). Para el HLA de Clase |l se emplea una légica
similar; nuevamente se seleccionan 3-4 epitopos de al menos un AAT (véase, por ejemplo, Rosenberg et al.,
Science 278: 1447-1450). Los epitopos de un AAT pueden usarse en combinacién con epitopos de uno o mas
AAT adicionales para producir una vacuna que se dirija a tumores con patrones de expresion variables o a los
AAT frecuentemente expresados.

2.) Se seleccionan los epitopos que tienen la afinidad de unidn necesaria establecida para correlacionarse con
inmunogenicidad: para el HLA de Clase | una Clso de 500 nM o menor, a menudo de 200 nM o menor; y para el
de la Clase Il una Clso de 1000 nM o menor.

3.) Se seleccionan suficientes péptidos portadores de supermotivos, o una matriz suficiente de péptidos
portadores de motivos especificos de alelo, para dar una amplia cobertura de poblaciéon. Por ejemplo, es
preferible tener una cobertura de poblacién de al menos 80 %. Puede emplearse un analisis de Monte Carlo, una
evaluacion estadistica conocida en la técnica, para evaluar la amplitud, o la redundancia de, una cobertura de
poblacién.

4.) Cuando se seleccionan epitopos de antigenos relacionados con cancer a menudo es Util seleccionar
analogos debido a que el paciente puede haber desarrollado tolerancia al epitopo nativo.

5.) Los epitopos mencionados como “epitopos anidados” son de particular relevancia. Los epitopos anidados se
producen cuando en una secuencia peptidica determinada se solapan al menos dos epitopos. Una secuencia
peptidica anidada puede comprender epitopos de célula B, de HLA de clase | y/o clase Il. Cuando se
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proporcionan epitopos anidados, un objetivo general es proporcionar el mayor nimero de epitopos por
secuencia. Por lo tanto, un aspecto es impedir proporcionar un péptido que tenga cualquier longitud mayor que la
del extremo amino del epitopo amino terminal y que la del extremo carboxilo del epitopo carboxilo terminal en
péptido. Cuando se proporciona una secuencia multiepitépica, tal como una secuencia que comprende epitopos
anidados, generalmente es importante explorar la secuencia para asegurarse que no tiene propiedades
patolégicas u otras propiedades biolégicas perjudiciales.

6.) Si se crea una proteina poliepitépica, o cuando se crea un minigen, es un objetivo generar el péptido de
menor tamafo que incluya los epitopos de interés. Esta principio es similar, sino es el mismo que el que se
emplea cuando se selecciona un péptido que comprende epitopos anidados. Sin embargo, con un péptido
poliepitépico artificial, el objetivo de minimizacion del tamafio se equilibra contra la necesidad de integrar
cualquier secuencia espaciadora entre los epitopos en la proteina poliepitdpica. Pueden introducirse restos de
aminoacidos espaciadores, por ejemplo, para impedir epitopos de unién (un epitopo reconocido por el sistema
inmunitario, no presente en el antigeno diana, y creado solamente por la yuxtaposicion artificial de epitopos), o
para facilitar la escision entre epitopos y por lo tanto potenciar la presentacién epitdpica. Generalmente se
impedira que haya epitopos de unién ya que el receptor puede generar una respuesta inmunitaria contra ese
epitopo no nativo. Es de particular preocupacion que un epitopo de unién sea un “epitopo dominante”. Un
epitopo dominante puede conducir a una respuesta fervorosa de modo que las respuestas inmunitarias contra
otros epitopos disminuyen o se suprimen.

7.) Cuando estan presentes las secuencias de variables multiples de la misma proteina diana, los posibles
epitopos peptidicos también pueden seleccionarse basandose en su conservacion. Por ejemplo, un criterio de
conservacion puede definir que toda la secuencia de un péptido de uniéon a un HLA de clase | o que todo el
nicleo de 9-meros de un péptido de unién a la clase Il se conserve en un porcentaje designado de las
secuencias evaluadas para un antigeno proteico especifico.

X.C.1. Vacunas de minigenes

Se dispone de diversos enfoques que permiten el suministro simultaneo de multiples epitopos. Los acidos nucleicos
que codifican los péptidos del presente documento son una realizacion particularmente Util. Los epitopos para su
inclusién en un minigen se seleccionan preferentemente de acuerdo con las directrices expuestas en la seccion
anterior. Un medio preferido para administrar acidos nucleicos que codifican los péptidos de la invencién usa
construcciones de minigenes que codifican un péptido que comprende uno o mdltiples epitopos.

El uso de minigenes multiepitopicos se describe a continuacion y en, Ishioka et al., J. Immunol. 162: 3915-3925,
1999; An, L. y Whitton, J. L., J. Virol. 71: 2292, 1997; Thomson, S. A. et al., J. Immunol. 157: 822, 1996; Whitton, J.
L. et al, J. Virol. 67: 348, 1993; Hanke, R. et al, Vaccine 16: 426, 1998. Por ejemplo, un plasmido de ADN
multiepitopico que codifica epitopos portadores de supermotivos y/o motivos derivados de STEAP-1, el epitopo de
células T auxiliares universal PADRE® o multiples epitopos de HTL de STEAP-1 (véanse, por ejemplo, las Tablas V-
XVIIl 'y XXII a LI), y una secuencia sefial de translocacién en el reticulo endoplasmatico, pueden modificarse por
ingenieria genética. Una vacuna también puede comprender epitopos que deriven de otros AAT.

La inmunogenicidad de un minigen multiepitopico puede confirmarse en ratones transgénicos para evaluar la
magnitud de respuestas de induccién de CTL contra los epitopos ensayados. Ademas, la inmunogenicidad de
epitopos codificados por ADN in vivo puede correlacionarse con las respuestas in vitro de lineas CTL especificas
contra células diana transfectadas con el ADN plasmidico. Por tanto, estos experimentos pueden mostrar que los
minigenes sirven para: 1.) generar una respuesta CTL y 2.) que las células inducidas reconocidas por los CTL
expresen los epitopos codificados.

Por ejemplo, para crear una secuencia de ADN que codifique los epitopos seleccionados (minigen) para la expresion
en células humanas, las secuencias de aminoacidos de los epitopos pueden retrotranscribirse. Se puede usar una
tabla de uso de codones humanos para guiar la elecciéon de codones para cada aminoacido. Estas secuencias de
ADN que codifican epitopos pueden unirse directamente, de modo que, cuando se traduzcan, se crea una secuencia
polipeptidica continua. Para optimizar la expresién y/o la inmunogenicidad, pueden incorporarse elementos
adicionales en el disefio del minigen. Los ejemplos de secuencias de aminoacidos que pueden retrotranscribirse e
incluirse en la secuencia del minigen incluyen: epitopos de HLA de clase |, epitopos de HLA de clase I, epitopos de
anticuerpos, una secuencia sefial de ubiquitinacion, y/o una sefal dirigida al reticulo endoplasmatico. Ademas, la
presentacién HLA de los epitopos CTL y HTL puede mejorarse incluyendo secuencias sintéticas (por ejemplo, de
polialanina) o flanqueantes de origen natural adyacentes a los epitopos CTL o HTL; estos péptidos mas largos
comprenden uno 0 mas epitopos que estan dentro del alcance de la invencion.

La secuencia del minigen puede convertirse en ADN ensamblando oligonucleétidos que codifican las cadenas
positivas y negativas del minigen. Los oligonucleétidos solapantes (de 30-100 bases de longitud) pueden
sintetizarse, fosforilarse, purificarse e hibridarse en condiciones apropiadas usando técnicas bien conocidas. Los
extremos de los oligonucleétidos pueden unirse, por ejemplo, usando ADN ligasa de T4. Este minigen sintético, que
codifica el polipéptido epitépico, puede después clonarse en un vector de expresion deseado.
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Las secuencias reguladoras convencionales bien conocidas por los expertos en la materia se incluyen
preferentemente en el vector para garantizar la expresion en las células diana. Varios elementos del vector son
deseables: un promotor con un sitio de clonacién aguas abajo para la insercion de minigen; una sefial de
poliadenilacién para la terminacion eficaz de la transcripcion; un origen de replicacion de E. coli; y un marcador de
seleccién de E. coli (por ejemplo, resistencia a ampicilina o a kanamicina). Para este fin pueden usarse numerosos
promotores, por ejemplo, el promotor del citomegalovirus humano (hCMV). Véanse, por ejemplo, las Patentes de
Estados Unidos Nos 5.580.859 y 5.589.466 para otras secuencias promotoras adecuadas.

Pueden desearse modificaciones adicionales del vector para optimizar la expresion y la inmunogenicidad de los
minigenes. En algunos casos, se requieren intrones para la expresion génica eficaz, y uno o mas intrones sintéticos
o de origen natural podrian incorporarse en la regién transcrita de un minigen. La inclusién de secuencias
estabilizadoras de ARNm y secuencias para la replicacién en células de mamifero podria considerarse también para
aumentar la expresion del minigen.

Una vez que se selecciona un vector de expresién, el minigen se clona en la regién polienlazadora aguas abajo del
promotor. Este plasmido se transforma en una cepa apropiada de E. coli, y se prepara ADN usando técnicas
convencionales. La orientacion y la secuencia de ADN del minigen, asi como del resto de elementos incluidos en el
vector, se confirman usando mapeo de restriccién y analisis de secuencia de ADN. Las células bacterianas que
alojan el plasmido correcto pueden conservarse como un banco de células maestras y como un banco de células de
trabajo.

Ademas, parece que las secuencias inmunoestimuladoras (ISS o CpG) juegan un papel en la inmunogenicidad de
las vacunas de ADN. Estas secuencias pueden incluirse en el vector, fuera de la secuencia codificante del minigen,
si se desea potenciar la inmunogenicidad.

En algunos casos, puede usarse un vector de expresion bicistronico que permite la produccion tanto de epitopos
codificados por el minigen como de una segunda proteina (incluida para potenciar o disminuir la imunogenicidad).
Los ejemplos de proteinas o polipéptidos que pueden potenciar beneficiosamente la respuesta inmunitaria, si se
coexpresan, incluyen citocinas (por ejemplo, IL-2, IL-12, GM-CSF), moléculas inductoras de citocinas (por ejemplo,
LelF), moléculas coestimuladoras, o para respuestas HTL, proteinas de unién a pan-DR (PADRE™, Epimmune, San
Diego, CA). Pueden unirse epitopos (HTL) auxiliares a las sefales de direccionamiento intracelular y expresarse por
separado de los epitopos CTL expresados; esto permite la direcciéon de los epitopos HTL a un compartimento celular
distinto que el de los epitopos CTL. Si se requiere, esto podria facilitar una entrada mas eficaz de los epitopos HTL
en la ruta del HLA de clase I, mejorando de este modo la induccion de HTL. Por el contrario, la induccién de HTL o
CTL, disminuyendo especificamente la respuesta inmunitaria mediante la coexpresibn de moléculas
inmunosupresoras (por ejemplo, TGF-B) puede ser beneficioso en determinadas enfermedades.

Pueden producirse cantidades terapéuticas de ADN plasmidico, por ejemplo, por fermentacién en E. coli, seguido de
purificacién. Se usan alicuotas del banco de células de trabajo para inocular medio de crecimiento, y crecen hasta la
saturacion en matraces agitadores o en un biorreactor de acuerdo con técnicas bien conocidas. El ADN plasmidico
puede purificarse usando tecnologias convencionales de bioseparacién, tales como resinas de intercambio aniénico
en fase sélida proporcionadas por QIAGEN, Inc. (Valencia, California). Si se requiere puede aislarse ADN
superenrrollado de las formas abiertas circulares y lineales usando electroforesis en gel u otros métodos.

El ADN plasmidico purificado puede prepararse para inyeccion usando varias formulaciones. La mas sencilla de
estas es la reconstitucion de ADN liofilizado en solucién salina tamponada con fosfato (PBS). Este enfoque,
conocido como “ADN desnudo”, se usa actualmente para la administracién intramuscular (IM) en ensayos clinicos.
Para maximizar los efectos inmunoterapéuticos de las vacunas de ADN de minigenes, puede ser deseable un
método alternativo para formular el ADN plasmidico purificado. Se ha descrito varios métodos, y pueden estar
disponibles nuevas técnicas. También se pueden usar en la formulacién cationes lipidicos, glucolipidos y liposomas
fusogénicos (véase, por ejemplo, tal como se describe en el documento WO 93/24640; Mannino y Gould-Fogerite,
BioTechniques 6(7): 682 (1988); Patente de Estados Unidos N° 5.279.833; documento WO 91/06309; y Felgner, et
al., Proc. Nat'l Acad. Sci. EE.UU. 84: 7413 (1987). Ademas, los péptidos y compuestos denominados en su conjunto
compuestos protectores, interactivos, no condensadores (PINC) podrian también formar complejos con ADN
plasmidico purificado para ejercer influencia sobre variables tales como la estabilidad, la dispersion intramuscular, o
el transito a 6rganos o a tipos de células especificos.

La sensibilizacion de células diana puede usarse como un ensayo funcional para la expresion y la presentacion del
HLA de clase | de los epitopos CTL codificados por minigenes. Por ejemplo, el ADN plasmidico se introduce en una
linea celular de mamifero que es adecuada como una diana para ensayos de liberacion de cromo de CTL
convencionales. El método de transfeccion usado dependera de la formulacién final. La electroporacion puede
usarse para ADN “desnudo”, mientras que los lipidos catiénicos permiten la transfeccién directa in vitro. Un plasmido
que expresa la proteina verde fluorescente (GFP) puede cotransfectarse para permitir el enriqguecimiento de células
transfectadas usando clasificacion celular activada por fluorescencia (FACS). Estas células se marcan después con
cromo-51 (°'Cr) y,se usan como células diana para las lineas CTL especificas de epitopos; la citolisis, detectada por
la liberacion de °'Cr indica tanto la produccion de, como la presentacion de HLA de, los epitopos CTL codificados
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por minigenes. La expresion de los epitopos HTL puede evaluarse de un modo andlogo usando ensayos para
evaluar la actividad de HTL.

La inmunogenicidad in vivo es un segundo enfoque para el ensayo funcional de las formulaciones de minigenes de
ADN. Ratones transgénicos que expresan proteinas de HLA humanas apropiadas se inmunizan con el producto de
ADN. La dosis y la via de administracién son dependientes de la formulacion (por ejemplo, IM para ADN en PBS,
intraperitoneal (i.p.) para lipidos que forman complejos con ADN). Veintiln dias después de la inmunizacién, se
recogen esplenocitos y se reestimulan durante una semana en presencia de péptidos que codifican cada epitopo a
ensayar. Después de eso, para las células efectoras CTL, se realizan ensayos para la citolisis de células diana
marcadas con °'Cr, cargadas con péptidos, usando técnicas convencionales. La lisis de las células diana que se
sensibilizaron mediante HLA cargados con epitopos peptidicos, correspondientes a epitopos codificados por
minigenes, demuestra la funcion de las vacunas de ADN para la induccién in vivo de los CTL. La inmunogenicidad
de los epitopos HTL se confirma en los ratones transgénicos de un modo analogo.

Como alternativa, los acidos nucleicos pueden administrarse usando suministro balistico, como se describe, por
ejemplo, en la Patente de Estados Unidos N° 5.204.253. Usando esta técnica, se administran particulas que solo
comprenden ADN. EI ADN puede adherirse a particulas, tales como, particulas de oro.

Los minigenes también pueden suministrarse usando otros sistemas de suministro bacterianos o virales bien
conocidos en la técnica, por ejemplo, una construccion de expresion que codifica epitopos de la invencion puede
incorporarse en un vector viral tal como una vacuna.

X.C.2. Combinaciones de péptidos CTL con péptidos auxiliares

Las composiciones de vacunas que comprenden péptidos CTL pueden modificarse, por ejemplo, analogarse, para
proporcionar atributos deseados, tales como semivida en suero mejorada, cobertura de poblacién aumentada o
inmunogenicidad potenciada.

Por ejemplo, la capacidad de un péptido para inducir actividad CTL puede potenciarse ligando el péptido a una
secuencia que contiene al menos un epitopo que es capaz de inducir una respuesta de células T auxiliares. A pesar
de que un péptido CTL puede ligarse directamente a un péptido auxiliar T, a menudo los conjugados epitopo
CTL/epitopo HTL se ligan mediante una molécula espaciadora. El espaciador normalmente comprende moléculas
neutras, relativamente pequefas, tales como aminoacidos o miméticos de aminoacidos, que sustancialmente no
estan cargados en condiciones fisioldgicas. Los espaciadores se seleccionan normalmente, por ejemplo, de Ala, Gly,
u otros espaciadores neutros de aminodacidos no polares o aminoacidos polares neutros. Se entenderda que el
espaciador opcionalmente presente no necesita comprender los mismos restos y por lo tanto puede ser un hetero- u
homo- oligbmero. Cuando esta presente, el espaciador habitualmente tendrda al menos uno o dos restos, mas
usualmente de tres a seis restos y a veces de 10 o mas restos. El epitopo peptidico CTL puede ligarse al epitopo
peptidico auxiliar T directamente o mediante un espaciador en cualquiera de los extremos amino o carboxilo del
péptido CTL. El extremo amino bien del péptido inmunogénico o del péptido auxiliar T puede estar acilado.

En determinados casos, el péptido auxiliar T es uno que reconoce las células T auxiliares presentes en una mayoria
de una poblacién genéticamente diversa. Esto puede llevarse a cabo seleccionando péptidos que se unan a
muchos, a la mayoria, o a todas las moléculas de HLA de clase Il. Los ejemplos de dichos aminoacidos que se unen
a muchas moléculas de HLA de clase Il incluyen secuencias de antigenos tales como el foxoide tetanico en las
posiciones 830-843 (QYIKANSKFIGITE; SEC ID N 44), la proteina del circumsporozoito (CS) de Plasmodium
falciparum en las posiciones 378-398 (DIEKKLAKMEKASSVFNVVNS; SEC ID N2 45) y la proteina de 18 kD de
Streptococcus en las posiciones 116-131 (GAVDSILGGVATYGAA; SEC ID N2 46). Otros ejemplos incluyen
péptidos portadores de un supermotivo DR 1-4-7, o cualquiera de los motivos de DR3.

Como alternativa, es posible preparar péptidos sintéticos capaces de estimular linfocitos T auxiliares, de una manera
débilmente restringida al HLA, usando secuencias de aminoacidos que no se encuentran en la naturaleza (véase,
por ejemplo, la publicacion PCT WO 95/07707). Estos compuestos sintéticos denominados epitopos de unién Pan-
DR (por ejemplo, PADRE™, Epimmune, Inc., San Diego, CA) se disefian mas preferentemente, para unirse a la
mayoria de moléculas HLA-DR (HLA de clase Il humano). Por ejemplo, se ha descubierto un péptido epitopico de
uniéon pan-DR que tiene la férmula: aKXVAAWTLKAAa (SEC ID N2 47), en la que “X” es ciclohexilalanina,
fenilalanina o tirosina, y a es D-alanina o L-alanina, que se une a la mayoria de los alelos HLA-DR, y estimula la
respuesta de linfocitos T auxiliares de la mayoria de individuos, independientemente de su tipo HLA. Una alternativa
de un epitopo de unién pan-DR comprende todos los aminoacidos naturales “L” y puede proporcionarse en forma de
acidos nucleicos que codifican el epitopo.

Los epitopos peptidicos de HTL también pueden modificarse para alterar sus propiedades bioldgicas. Por ejemplo,
pueden modificarse para incluir D aminoacidos para aumentar su resistencia a proteasas y por lo tanto prolongar su
semivida en suero, o pueden conjugarse con otras moléculas tales como lipidos, proteinas, carbohidratos y similares
para aumentar su actividad biol6gica. Por ejemplo un péptido auxiliar T puede conjugarse con una o mas cadenas
de &cido palmitico en cualquiera de los extremos amino o carboxilo.
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X.C.3. Combinaciones de Péptidos CTL con Agentes sensibilizadores de Células T

En algunos casos puede ser deseable incluir en las composiciones farmacéuticas de la invenciéon al menos un
componente que sensibilice a los linfocitos B o T. Se han identificado lipidos como agentes capaces de sensibilizar a
CTL in vivo. Por ejemplo, restos de acido palmitico pueden acoplarse a los grupos €- y a- amino de un resto de lisina
y después ligarse, por ejemplo, mediante uno o mas restos de ligamiento, tales como Gly, Gly-Gly-, Ser, Ser-Ser, o
similares, a un péptido inmunogénico. El péptido lipidado puede después administrarse bien directamente en una
micela o particula, incorporarse en un liposoma, o emulsionarse en un adyuvante, por ejemplo, adyuvante
incompleto de Freund. En un caso preferido, una composicién inmunogénica particularmente eficaz comprende
acido palmitico acoplado a grupos €- y a- amino de Lys, que esta acoplado por ligamiento, por ejemplo, Ser-Ser, con
el extremo amino del péptido inmunogénico.

Como otro ejemplo de sensibilizacion con lipidos de respuestas CTL, pueden usarse lipoproteinas de E. coli, tales
como tripalmitoil-S-gliceril-cisteinilseril- serina (PsCSS) para sensibilizar CTL especificos de virus cuando se acoplan
covalentemente a un péptido apropiado (véase, por ejemplo, Deres, ef al., Nature 342:561, 1989). Pueden acoplarse
péptidos con P3CSS, por ejemplo, y el lipopéptido administrarse a un individuo para sensibilizar especificamente una
respuesta inmunitaria contra el antigeno diana. Ademas, dado que la inducciéon de anticuerpos neutralizantes
también puede sensibilizarse con epitopos conjugados con P3CSS, pueden combinarse dos de dichas
composiciones para suscitar mas eficazmente respuestas tanto humorales como mediadas por células.

X.C.4. Composiciones de vacunas que comprenden CD pulsadas con péptidos CTL y/o HTL Una composicién
de vacuna comprende la administraciéon ex vivo de un coctel de péptidos portadores de epitopos contra CMSP, o CD
aisladas de las mismas, de la sangre de un paciente. Puede usarse un agente farmacéutico, tal como
Progenipoietin™ (Pharmacia-Monsanto, St. Louis, MO) o GM-CSF/IL-4, para facilitar la recogida de las CD. Después
de pulsar las CD con los péptidos y antes de la reinfusién en los pacientes, las CD se lavan para eliminar los
péptidos no unidos. En este caso, una vacuna comprende las CD pulsadas con péptidos que presentan los epitopos
peptidicos pulsados formando complejos con moléculas de HLA en sus superficies.

Las CD pueden pulsarse ex vivo con un coctel de péptidos, algunos de los cuales estimulan respuestas CTL contra
STEAP-1. Opcionalmente, un péptido de célula T auxiliar (HTL), tal como un péptido natural o artificial débilmente
restringido para el HLA de Clase Il, puede incluirse para facilitar la respuesta CTL. Por lo tanto, se usa una vacuna
para tratar un cancer que expresa o sobreexpresa STEAP-1.

X.D. Inmunoterapia adoptiva

Los péptidos antigénicos relacionados con STEAP-1 se usan también para suscitar una respuesta CTL y/o HTL ex
vivo. Las células CTL o HTL resultantes, pueden usarse para tratar tumores en pacientes que no responden a otras
formas de terapia convencionales, o que no responderan contra un péptico o &cido nucleico en la vacuna
terapéutica. Las respuestas CTL o HTL ex vivo contra un antigeno particular se inducen incubando, en cultivo tisular,
las células precursoras CTL o HTL del paciente, o genéticamente compatibles, junto con una fuente de células
presentadoras de antigenos (CPA), tales como células dendriticas, y el péptido inmunogénico apropiado. Después
de un tiempo de incubacién apropiado (normalmente de aproximadamente 7-28 dias), en el que las células
precursoras se activan y se expanden en células efectoras, las células se vuelven a infundir en el paciente, donde
destruiran (CTL) o facilitaran la destruccion (HTL) de sus células diana especificas (por ejemplo, una célula tumoral).
También pueden usarse células dendriticas transfectadas como células presentadoras de antigeno.

X.E. Administracion de vacunas para fines terapéuticos o profilacticos

Las composiciones farmacéuticas y de vacuna se usan normalmente para tratar y/o prevenir un cancer que expresa
0 sobreexpresa STEAP-1. En aplicaciones terapéuticas, las composiciones de péptidos y/o acidos nucleicos se
administran a un paciente en una cantidad suficiente para suscitar una respuesta eficaz de células B, CTL y/o HTL
contra el antigeno y para curar o al menos detener parcialmente o ralentizar los sintomas y/o complicaciones. Una
cantidad adecuada para conseguir esto se define como “dosis terapéuticamente eficaz”. Las cantidades eficaces
para este uso dependeran, por ejemplo, de la composicién particular administrada, del modo de administracion, del
estadio y de la gravedad de la enfermedad que vaya a tratarse, del peso y del estado de salud general del paciente,
y del criterio del médico que lo prescribe.

Para las composiciones farmacéuticas, los péptidos inmunogénicos, o ADN que codifica los mismos, generalmente
se administran a un individuo que ya tiene un tumor que expresa STEAP-1. Los péptidos o el ADN que codifica los
mismos pueden administrarse individualmente o como fusiones de una o mas secuencias peptidicas. Los pacientes
pueden tratarse con los péptidos inmunogénicos por separado o junto con otros tratamientos, tales como cirugia,
segun sea apropiado.

Para el uso terapéutico, la administracion debe empezar generalmente en el primer diagnostico de un cancer

asociado con STEAP-1. Esto es seguido por dosis de refuerzo hasta que al menos se hayan abatido
sustancialmente los sintomas y durante un periodo en lo sucesivo. La composicidén de vacuna (es decir, que incluye,
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pero sin limitacién, realizaciones tales como cocteles peptidicos, polipéptidos poliepitdépicos, minigenes, o células
dendriticas pulsadas o CTL especificos de AAT) suministrada al paciente puede variar de acuerdo con el estadio de
la enfermedad o el estado de salud del paciente. Por ejemplo, en un paciente con un tumor que expresa STEAP-1,
una vacuna que comprende CTL especifico de STEAP-1 puede ser mas eficaz destruyendo células tumorales en
pacientes con enfermedad avanzada que las alternativas.

Es generalmente importante proporcionar una cantidad del epitopo peptidico suministrado mediante un modo de
administracion suficiente para estimular eficazmente una respuesta de células T citotoxicas; también pueden
proporcionarse composiciones que estimulan respuestas de células T auxiliares de acuerdo con esta realizacion de
la invencién.

La dosificacion para una inmunizacion terapéutica inicial generalmente se produce en un intervalo de dosificacién
unitaria en el que el valor mas bajo es de aproximadamente 1, 5, 50, 500 o 1.000 ug y el valor mas alto es de
aproximadamente 10.000; 20.000; 30.000; o 50.000 pg. Los valores de dosificacion para un ser humano
normalmente varian de aproximadamente 500 pg a aproximadamente 50.000 pg por 70 kilogramos del paciente. Las
dosificaciones de refuerzo de entre aproximadamente 1,0 ug a aproximadamente 50.000 ug de péptido de
conformidad con un régimen de refuerzo a lo largo de semanas a meses pueden administrarse dependiendo de la
respuesta y de la afeccion del paciente, como se determina midiendo la actividad especifica de CTL y HTL obtenida
de la sangre del paciente. La administracién deberia continuar hasta que al menos los sintomas clinicos o los
ensayos de laboratorio indiquen que la neoplasia se ha eliminado o reducido y durante un periodo en lo sucesivo.
Las dosificaciones, vias de administracién, y pautas posoldgicas se ajustan de acuerdo con metodologias que se
conocen en la técnica.

En determinados casos, los péptidos y las composiciones se emplean en patologias graves, es decir, situaciones
letales o posiblemente letales. En dichos casos, como resultado de las cantidades minimas de sustancias externas y
de la naturaleza relativa no téxica de los péptidos, es posible y podria ser deseable para el médico tratante,
administrar excesos sustanciales de estas composiciones peptidicas con respecto a estas cantidades de
dosificacién indicadas.

Las composiciones de vacuna también pueden usarse integramente como agentes profilacticos. Generalmente la
dosificacién para una inmunizacién profilactica inicial generalmente se produce en un intervalo de dosificacion
unitaria en el que el valor mas bajo es de aproximadamente 1, 5, 50, 500 o 1.000 ug y el valor mas alto es de
aproximadamente 10.000; 20.000; 30.000; o 50.000 pg. Los valores de dosificacion para un ser humano
normalmente varian de aproximadamente 500 pug a aproximadamente 50.000 pg por 70 kilogramos del paciente.
Esto se sigue por dosificaciones de refuerzo de entre aproximadamente 1,0 ug a aproximadamente 50.000 pg de
péptido administrado a intervalos definidos de desde aproximadamente cuatro semanas a seis meses después de la
administracion inicial de la vacuna. La inmunogenicidad de la vacuna puede evaluarse midiendo la actividad
especifica de CTL y HTL obtenida de una muestra de la sangre del paciente.

Las composiciones farmacéuticas para el tratamiento terapéutico se destinan para la administraciéon parenteral,
topica, oral, nasal, intratecal o local (por ejemplo, como una crema o pomada tdpica). Preferentemente, las
composiciones farmacéuticas se administran por via parenteral, por ejemplo, por via intravenosa, subcutanea,
intradérmica o intramuscular. Se describen composiciones para administracion parenteral que comprenden una
solucion de los péptidos inmunogénicos disueltos o suspendidos en un transportador aceptable, preferentemente un
transportador acuoso.

Se pueden usar varios transportadores acuosos, por ejemplo, agua, agua tamponada, solucién salina al 0,8 %,
glicina al 0,3 %, éacido hialurénico y similares. Estas composiciones pueden esterilizarse mediante técnicas de
esterilizacion convencionales bien conocidas o pueden esterilizarse por filtracion. Las soluciones acuosas
resultantes pueden envasarse para su uso, o liofilizarse, estando la preparacion liofilizada combinada con una
solucién estéril antes de la administracion.

Las composiciones pueden contener sustancias auxiliares farmacéuticamente aceptables segun se requiera para
aproximarse a las condiciones fisioldgicas, tales como agentes ajustadores del pH y tamponadores, agentes
ajustadores de la tonicidad, agentes humectantes, conservantes, y similares, por ejemplo, acetato de sodio, lactato
de sodio, cloruro de sodio, cloruro de potasio, cloruro de calcio, monolaurato de sorbitan, oleato de trietanolamina,
etc.

La concentracién de péptidos de la invencion en las formulaciones farmacéuticas puede variar ampliamente, es
decir, desde menos de aproximadamente el 0,1 %, habitualmente a o al menos de aproximadamente el 2 % hasta
tanto como del 20 % al 50 % o mas en peso, y se seleccionaran principalmente por los voliumenes del fluido,
viscosidades, etc., de acuerdo con el modo de administracién particular seleccionado.

Una forma de dosis unitaria humana de una composicién normalmente se incluye en una composicion farmacéutica
que comprende una dosis unitaria humana de un transportador aceptable, en un caso un transportador acuoso, y se
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administra en un volumen/cantidad conocido por expertos en la materia para usar para la administracion de dichas
composiciones en seres humanos (véase, por ejemplo, Remington’s Pharmaceutical Sciences, 172 Edicién, A.
Gennaro, Editor, Mack Publishing Co., Easton, Pennsylvania, 1985). Por ejemplo una dosis de péptido para la
inmunizacion inicial puede ser de aproximadamente 1 a aproximadamente 50.000 ug, generalmente de 100-5.000
ug, para un paciente de 70 kg. Por ejemplo, para los acidos nucleicos puede realizarse una inmunizacién inicial
usando un vector de expresion en forma de &cido nucleico desnudo administrado por via IM (o SC o ID) en las
cantidades de 0,5-5 mg en multiples sitios. El &cido nucleico (de 0,1 a 1000 pg) también puede administrarse usando
una pistola de genes. Después de un periodo de incubacion de 3-4 semanas, se administra entonces una dosis de
refuerzo. El refuerzo puede ser virus de la viruela aviar recombinante administrado a una dosis de 5-10” a 5 x 10°
ufp.

Para los anticuerpos, un tratamiento generalmente implica la administracién repetida de la preparacion de
anticuerpos anti-STEAP-1, mediante una via de administracién aceptable, tal como inyeccién intravenosa (IV),
normalmente a una dosis en el intervalo de aproximadamente 0,1 a aproximadamente 10 mg/kg de peso corporal.
En general, dosis en el intervalo de 10-500 mg de Acm por semana son eficaces y se toleran bien. Ademas, una
dosis de carga inicial de aproximadamente 4 mg/kg por peso corporal del paciente |1V, seguido de dosis semanales
de aproximadamente 2 mg/kg IV de la preparacién de Acm anti-STEAP-1 representa un régimen de dosificacion
aceptable. Tal como apreciaran los expertos en la materia, diversos factores pueden influir en la dosis ideal en un
caso particular. Dichos factores incluyen, por ejemplo, la semivida de una composicion, la afinidad de uniéon de un
Ac, la inmunogenicidad de una sustancia, el grado de expresion de STEAP-1 en el paciente, la extension de
antigeno STEAP-1 liberado en la circulacién, el nivel de concentracién deseado en estado estacionario, la frecuencia
del tratamiento, y la influencia de agentes quimioterapéuticos u otros que se usan en combinacién con el método de
tratamiento, asi como el estado de salud de un paciente particular. Son dosis unitarias humanas no limitantes
preferidas, por ejemplo, 500 ug - 1 mg, 1 ug - 50 mg, 50 mg - 100 mg, 100 mg - 200 mg, 200 mg - 300 mg, 400 mg -
500 mg, 500 mg - 600 mg, 600 mg - 700 mg, 700 mg - 800 mg, 800 mg - 900 mg, 900 mg - 1 g, 0 1 mg - 700 mg. En
determinadas realizaciones, la dosis esta en el intervalo de 2-5 mg/kg de peso corporal, por ejemplo, con las
siguientes dosis semanales de 1-3 mg/kg; 0,5 mg, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10 mg/kg de peso corporal seguidas, por
ejemplo, de dos, tres o cuatro semanas mediante dosis semanales; de 0,5 - 10 mg/kg de peso corporal, por ejemplo,
seguidas de dos, tres o cuatro semanas mediante dosis semanales; de 225, 250, 275, 300, 325, 350, 375, 400
mg/m2 de area corporal semanalmente, de 1-600 mg/m2 de area corporal semanalmente; de 225-400 mg/m2 de area
corporal semanalmente; esta dosis puede seguirse mediante dosis semanales durante 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 19, 11,
12 0 mas semanas.

En una realizacion, las formas de dosis unitarias de polinucleétidos humanos comprenden un intervalo de
dosificacién adecuado, o una cantidad eficaz adecuada, que proporciona cualquier efecto terapéutico. Tal como
aprecia un experto habitual en la materia, un efecto terapéutico depende de numerosos factores, incluyendo la
secuencia del polinucleétido, el peso molecular del polinucledtido y la via de administracion. Las dosificaciones
generalmente las selecciona el médico u otro profesional sanitario de acuerdo con varios parametros conocidos en
la técnica, tales como la gravedad de los sintomas, el historial del paciente y parametros similares. Generalmente,
para un polinucle6tido de aproximadamente 20 bases, puede seleccionarse un intervalo de dosificacion, por ejemplo,
desde un limite inferior seleccionado independientemente, tal como de aproximadamente 0,1, 0,25, 0,5, 1, 2, 5, 10,
20, 30, 40, 50, 60, 70, 80, 90, 100, 200, 300, 400 o 500 mg/kg hasta un limite superior seleccionado
independientemente, mayor que el limite inferior, de aproximadamente 60, 80, 100, 200, 300, 400, 500, 750, 1000,
1500, 2000, 3000, 4000, 5000, 6000, 7000, 8000, 9000 o 10.000 mg/kg. Por ejemplo, una dosis puede ser de
aproximadamente cualquiera de los siguientes: de 0,1 a 100 mg/kg, de 0,1 a 50 mg/kg, de 0,1 a 25 mg/kg, de 0,1 a
10 mg/kg, de 1 a 500 mg/kg, de 100 a 400 mg/kg, de 200 a 300 mg/kg, de 1 a 100 mg/kg, de 100 a 200 mg/kg, de
300 a 400 mg/kg, de 400 a 500 mg/kg, de 500 a 1000 mg/kg, de 500 a 5000 mg/kg o de 500 a 10.000 mg/kg.
Generalmente, las vias de administracion parenteral pueden requerir dosis mas altas de polinucle6tidos en
comparacién con una aplicacion mas directa del nucleétido en el tejido enfermo, como lo hacen los polinucleétidos
de longitud creciente.

En un caso, las formas de dosis unitarias de células T en seres humanos comprenden un intervalo de dosificacion
adecuado, o una cantidad eficaz adecuada, que proporciona cualquier efecto terapéutico. Tal como aprecia un
experto habitual en la materia, un efecto terapéutico depende de numerosos factores. Las dosificaciones
generalmente las selecciona el médico u otro profesional sanitario de acuerdo con varios parametros conocidos en
la técnica, tales como la gravedad de los sintomas, el historial del Eaciente y parametros similares. Una dosis puede
ser de aproximadamente 10* células a aproximadamente 10° células, de aproximadamente 10° células a
aproximadamente 10® células, de aproximadamente 10® a aproximadamente 10'" células, o de aproximadamente
10% a aproximadamente 5 x 10'° células. Una dosis puede ser también de aproximadamente 10° células/m?® a
aproximadamente 10" células/m?, o aproximadamente 10° células/m® a aproximadamente 10® células/m?.

La proteina (o proteinas,) y/o los acidos nucleicos que codifican la proteina (o las proteinas), también pueden
administrarse por medio de liposomas que pueden también servir para: 1) dirigir la proteina (o proteinas) a un tejido
particular, tal como tejido linfoide; 2) dirigirse selectivamente a células enfermas; o 3) aumentar la semivida de la
composicion peptidica. Los liposomas incluyen emulsiones, espumas, micelas, monocapas insolubles, cristales
liquidos, dispersiones de fosfolipidos, capas laminares y similares. En estas preparaciones, el péptido a suministrar
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se incorpora como parte de un liposoma, solo o junto con una molécula que se une a un receptor frecuente entre
células linfoides, tales como anticuerpos monoclonales que se unen al antigeno CD45, o con otras composiciones
terapéuticas o inmunogénicas. Por lo tanto, los liposomas cargados o abastecidos con un péptido deseado de la
invencion pueden dirigirse al sitio de las células linfoides, donde los liposomas suministran después las
composiciones peptidicas. Los liposomas para uso de acuerdo con la invencién se forman a partir de lipidos
formadores de vesiculas convencionales, que generalmente incluyen fosfolipidos neutros y cargados negativamente
y un esterol, tal como colesterol. La seleccion de lipidos generalmente esta orientada considerando, por ejemplo, el
tamano del liposoma, la labilidad acida y la estabilidad de los liposomas en la corriente sanguinea. Se dispone de
varios métodos para preparar liposomas, como se describe, por ejemplo, en Szoka, et al., Ann. Rev. Biophys.
Bioeng. 9: 467 (1980), y las Patentes de Estados Unidos N° 4.235.871, 4.501.728, 4.837.028, y 5.019.369.

Para el direccionamiento de células diana del sistema inmunitario, un ligando a incorporar en el liposoma puede
incluir, por ejemplo, anticuerpos o fragmentos de los mismos especificos para determinantes de la superficie de las
células del sistema inmunitario deseadas. Una suspension de liposomas que contiene un péptido puede
administrarse por via intravenosa, via local, via tdpica, etc. en una dosis que, entre otras cosas, varia de acuerdo
con el modo de administracién, con péptido que vaya a suministrarse y con el estadio de la enfermedad que vaya a
tratarse.

Para las composiciones sélidas, pueden usarse transportadores solidos no toxicos convencionales que incluyen, por
ejemplo, calidades farmacéuticas de manitol, lactosa, almidén, estearato de magnesio, sacarina sodica, talco,
celulosa, glucosa, sacarosa, carbonato de magnesio, y similares. Para la administracion oral, se forma una
composicién no tdxica, farmacéuticamente aceptable, incorporando cualquiera de los excipientes empleados
normalmente, tales como los transportadores previamente enumerados, y generalmente de 10-95 % de principio
activo, es decir, uno o mas péptidos de la invencién, y mas preferentemente a una concentracion de 25 %-75 %.

Para la administracion en aerosol, los péptidos inmunogénicos se proporcionan preferentemente en forma finamente
dividida junto con un tensioactivo y un propulsor. Los porcentajes tipicos de los péptidos son de aproximadamente
0,01 %-20 % en peso, preferentemente de aproximadamente 1 %-10 %. El tensioactivo debe ser, por supuesto, no
toxico, y preferentemente soluble en el propulsor. Los ésteres o ésteres parciales de acidos grasos que contienen de
aproximadamente 6 a 22 atomos de carbono, tales como los acidos caproico, octanoico, laurico, palmitico, estearico,
linoleico, linolénico, olestérico y oleico con un alcohol polihidrico alifatico o su anhidrido ciclico son representativos
de dichos agentes. Puede emplearse ésteres mixtos, tales como glicéridos mixtos o naturales. El tensioactivo puede
constituir aproximadamente el 0,1 %-20 % en peso de la composicion, preferentemente aproximadamente el 0,25 %-
5 %. El equilibrio de la composicion es habitualmente propulsor. Para suministro intranasal también puede incluirse
un transportador, segun se desee, tal como, por ejemplo, lecitina.

Xl.) Realizaciones diagndsticas y pronésticas de STEAP-1.

Tal como se desvela en el presente documento, los polinucleétidos y polipéptidos de STEAP-1, las células T
citotéxicas (CTL) reactivas, las células T auxiliares (HTL) reactivas y los anticuerpos anti-polipéptido, se usan en
ensayos diagndsticos, prondsticos y terapéuticos bien conocidos que examinan afecciones asociadas con
crecimiento celular desregulado, tal como cancer, en particular los canceres enumerados en la Tabla | (véase, por
ejemplo, tanto su patron de expresidén especifico en tejidos, como su sobreexpresién en determinados canceres,
como se describe en el Ejemplo titulado “andlisis de expresion de STEAP-1 en tejidos normales, y especimenes de
pacientes”).

STEAP-1 puede compararse con un antigeno asociado a la préstata, el PSA, un marcador arquetipico que durante
afnos han usado los médicos facultativos para identificar y controlar la presencia de cancer de préstata (véase, por
ejemplo, Merrill et al., J. Urol. 163(2): 503-5120 (2000); Polascik et al., J. Urol. Aug; 162(2): 293-306 (1999) y Fortier
et al., J. Nat. Cancer Inst. 91(19): 1635-1640(1999)). También se usan diversos marcadores diagnosticos distintos
en contextos similares que incluyen p53 y K-ras (véase, por ejemplo, Tulchinsky et al., Int J Mol Med 4 jul 1999 (1):
99-102 y Minimoto et al., Cancer Detect Prev 2000; 24(1): 1-12). Por lo tanto, esta divulgacién de polinucleotidos y
polipéptidos de STEAP-1 (asi como sondas de polinucleétidos de STEAP-1 y anticuerpos anti-STEAP-1 usados para
identificar la presencia de estas moléculas) y sus propiedades permiten a los expertos en la materia utilizar estas
moléculas en métodos que son analogos a los usados, por ejemplo, en varios ensayos diagndsticos dirigidos a
examinar afecciones asociadas con cancer.

Los casos tipicos de métodos diagndsticos que utilizan los polinucleétidos y polipéptidos de STEAP-1, las células T
reactivas y los anticuerpos son analogos a los métodos de ensayos diagnésticos bien establecidos, que emplean,
por ejemplo, PSA, polinuclettidos, polipéptidos, células T reactivas y anticuerpos. Por ejemplo, al igual que los
polinucleétidos de PSA se usan como sondas (por ejemplo en andlisis de Northern, véase, por ejemplo, Sharief et
al., Biochem- Mol. Biol. Int. 33(3): 567-74(1994)) y cebadores (por ejemplo en anadlisis de PCR, véase, por ejemplo
Okegawa et al., J. Urol. 163(4): 1189-1190 (2000)) para observar la presencia y/o el nivel de los ARNm de PSA en
métodos para controlar la sobreexpresion de PSA o la metastasis de canceres de préstata, los polinucleotidos de
STEAP-1 descritos en el presente documento pueden utilizarse del mismo modo para detectar la sobreexpresion de
STEAP-1 o la metastasis de cancer de préstata y de otros canceres que expresen este gen. Como alternativa, al
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igual que los polipéptidos de PSA se usan para generar anticuerpos especificos para PSA que pueden usarse
después para observar la presencia y/o el nivel de proteinas PSA en métodos para controlar la sobreexpresion de la
proteina PSA (véase, por ejemplo, Stephan et al., Urology 55(4): 560-3 (2000)) o la metastasis de células de
préstata (véase, por ejemplo, Alanen et al., Pathol. Res. Pract 192(3): 233-7 (1996)), los polipéptidos de STEAP-1
descritos en el presente documento pueden utilizarse para generar anticuerpos para su uso en la deteccion de la
sobreexpresion de STEAP-1 o la metastasis de células de préstata y células de otros canceres que expresen este
gen.

Especificamente, dado que la metastasis implica el desplazamiento de células cancerosas de un érgano de origen
(tal como el pulmén o la glandula prostatica, etc.) a una zona distinta del organismo (tal como un ganglio linfatico),
para proporcionar pruebas de metastasis, pueden usarse ensayos que examinen una muestra biolégica para
detectar la presencia de células que expresen polinucleétidos y/o polipéptidos de STEAP-1. Por ejemplo, cuando se
encuentra que una muestra bioldgica de tejido, que normalmente no contiene células que expresan STEAP-1
(ganglio linfatico), contiene células que expresan STEAP-1, tales como la expresion de STEAP-1 observada en
xenoinjertos de LAPC4 y LAPC9, aislados de ganglios linfaticos y metastasis 6sea, respectivamente, este hallazgo
es significativo de metastasis.

Como alternativa los polinucleétidos y/o polipéptidos de STEAP-1 pueden usarse para proporcionar pruebas de
cancer, por ejemplo, cuando en una muestra biolégica se encuentran células que normalmente no expresan STEAP-
1 o0 que expresan STEAP-1 a un nivel diferente o que tienen una expresién de STEAP-1 aumentada (véase, por
ejemplo, la expresion de STEAP-1 en los canceres enumerados en la Tabla | y en muestras de pacientes, etc.
Mostradas en las Figuras adjuntas). En dichos ensayos, los especialistas pueden desear general adicionalmente
pruebas complementarias de metastasis ensayando la muestra biolégica con respecto a la presencia de un segundo
marcador restringido a un tejido (ademas de STEAP-1) tal como PSA, PSCA etc. (véase, por ejemplo, Alanen et al.,
Pathol. Res. Pract. 192(3): 233-237 (1996)).

Al igual que los expertos en la técnica emplean fragmentos de polinucleétidos y variantes de polinucleétidos de PSA
para el uso en los métodos de control de PSA, los fragmentos de polinucleétidos y variantes de polinucleétidos de
STEAP-1 se usan de un modo analogo. En particular, los polinucleétidos tipicos de PSA que se usan en los métodos
de control de PSA son sondas o cebadores que consisten en fragmentos de la secuencia de ADNc de PSA.
llustrando esto, los cebadores que se usan para amplificar por PCR un polinucleétido de PSA deben incluir menos
de la secuencia completa de PSA para funcionar en la reaccion en cadena de la polimerasa. En el contexto de
dichas reacciones de PCR, los expertos en la materia generalmente crean varios fragmentos distintos de
polinucleétidos que pueden usarse como cebadores para amplificar distintas porciones de un polinucleétido de
interés o para optimizar las reacciones de amplificacion (véase, por ejemplo, Caetano-Anolles, G. Biotechniques
25(3): 472-476, 478-480 (1998); Robertson et al., Methods Mol. Biol. 98: 121-154 (1998)). Una ilustracién adicional
del uso de dichos fragmentos se proporciona en el Ejemplo titulado “Andlisis de expresion de STEAP-1 en tejidos
normales, y especimenes de pacientes”, en los que el fragmento de polinucledtidos de STEAP-1 se usa como sonda
para mostrar la expresion de los ARN de STEAP-1 en células cancerosas. Ademads, las secuencias de
polinucleétidos variantes se usan normalmente como cebadores y sondas para los correspondientes ARNm en
andlisis de PCR y de Northern (véase, por ejemplo, Sawai et al., Fetal Diagn. Ther. Nov-Dic de 1996 11(6): 407-13
and Current Protocols In Molecular Biology, Volumen 2, Unidad 2, Frederick M. Ausubel et al. eds., 1995)). Los
fragmentos de polinucledétidos y variantes son Utiles en este contexto donde son capaces de unirse a una secuencia
polinuclectidica diana (por ejemplo, un polinucleétido de STEAP-1 mostrado en la Figura 2 o una variante del
mismo) en condiciones de alta rigurosidad.

Ademas, los polipéptidos de PSA que contienen un epitopo que puede reconocer un anticuerpo o célula T que se
une especificamente a ese epitopo se usan en métodos para controlar el PSA. Los fragmentos polipeptidicos y
analogos o variantes de polipéptidos de STEAP-1 también pueden usarse de modo analogo. Esta practica de usar
fragmentos de polipéptidos o variantes de polipéptido para generar anticuerpos (tales como anticuerpos anti-PSA o
células T) es tipica en la técnica con una gran variedad de sistemas tales como proteinas de fusion que usan los
facultativos (véase, por ejemplo, Current Protocols In Molecular Biology, Volumen 2, Unidad 16, Frederick M.
Ausubel et al. eds., 1995). En este contexto, cada epitopo (o epitopos) actia para proporcionar la arquitectura con la
cual un anticuerpo o célula T es reactivo(a). Normalmente, los expertos en la materia crean varios fragmentos
distintos polipeptidicos que pueden usarse para generar respuestas inmunitarias especificas para distintas porciones
de un polipéptido de interés (véase, por ejemplo, la Patente de Estados Unidos N° 5.840.501 y la Patente de
Estados Unidos N2 5.939.533). Por ejemplo puede ser preferible utilizar un polipéptido que comprende uno de los
motivos biolégicos de STEAP-1 que se explican en el presente documento o una subsecuencia que porta motivos
que se identifican facilmente por un experto en la materia basandose en los motivos disponibles en la técnica. Los
fragmentos polipeptidicos, variantes o analogos son normalmente Utiles en este contexto siempre que estos
comprendan un epitopo capaz de generar un anticuerpo o célula T especifica para una secuencia polipeptidica
diana (por ejemplo, un polipéptido de STEAP-1 mostrado en la Figura 3).

Tal como se muestra en el presente documento, los polinucleétidos y polipéptidos de STEAP-1 (asi como las sondas

de polinucleétidos de STEAP-1 y los anticuerpos anti-STEAP-1 o células T que se usan para identificar la presencia
de estas moléculas) muestran propiedades especificas que los hacen Utiles en el diagnéstico de canceres tales
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como los enumerados en la Tabla |. Los ensayos diagnosticos que miden la presencia de productos génicos de
STEAP-1, para evaluar la presencia o la aparicion de una afeccion patolégica que se describe en el presente
documento, tal como cancer de préstata, se usan para identificar pacientes para medidas preventivas o de control
adicional, tal como se ha hecho ya satisfactoriamente con PSA. Ademas, estos materiales satisfacen una necesidad
en la técnica de moléculas que tengan caracteristicas similares o complementarias a PSA en situaciones en las que,
por ejemplo, no pueda realizarse un diagnédstico definitivo de metastasis o de origen prostatico basandose en un
ensayo solo para PSA (véase, por ejemplo, Alanen et al., Pathol. Res. Pract. 192(3): 233-237 (1996)), y
consecuentemente, materiales tales como polinucleétidos y polipéptidos de STEAP-1 (asi como las sondas de
polinucleétidos de STEAP-1 y los anticuerpos anti-STEAP-1 que se usan para identificar la presencia de estas
moléculas) necesitan emplearse para confirmar una metastasis de origen prostatico.

Finalmente, ademas de su uso en ensayos diagnésticos, los polinucleétidos de STEAP-1 desvelados en el presente
documento tienen diversas otras utilidades tales como su uso en la identificacion de anomalias cromosdmicas
oncogenéticas asociadas en la region cromosoémica en la que se mapean los genes de STEAP-1 (véase el Ejemplo
titulado “Mapeo Cromosémico de STEAP-1" mas adelante). Adicionalmente, ademas de su uso en ensayos
diagnosticos, las proteinas y los polinucleotidos relacionados con STEAP-1 desvelados en el presente documento
tienen otras utilidades tales como su uso en el andlisis forense de tejidos de origen desconocido (véase, por
ejemplo, Takahama K Forensic Sci Int junio de 1996 28; 80(1-2): 63-9).

Adicionalmente, proteinas y los polinucleétidos relacionados con STEAP-1 pueden usarse para tratar una afeccion
patoldgica caracterizada por la sobreexpresion de STEAP-1. Por ejemplo, la secuencia de amino&cidos o de acidos
nucleicos de la Figura 2 o Figura 3, o fragmentos de cualquiera, pueden usarse para generar una respuesta
inmunitaria contra un antigeno STEAP-1. Los anticuerpos u otras moléculas que reaccionan con STEAP-1 pueden
usarse para modular la funcién de esta molécula, y proporcionar de ese modo un beneficio terapéutico.

XIlL.) Inhibicion de la funcion de la proteina STEAP-1

La invencién incluye diversos métodos y composiciones para inhibir la union de STEAP-1 con su compafero de
unién o su asociacion con otra proteinas (o proteinas) asi como métodos para inhibir la funcién de STEAP-1.

XIl.A.) Inhibicién de STEAP-1 con anticuerpos intracelulares

En un enfoque, un vector recombinante que codifica anticuerpos monocatenarios que se unen especificamente a
STEAP-1 se introducen en células que expresan STEAP-1 mediante tecnologias de transferencia genética. Por
consiguiente, el anticuerpo monocatenario anti STEAP-1 codificado que se expresa intracelularmente, se une a la
proteina STEAP-1, e inhibe de ese modo su funcién. Se conocen bien métodos para modificar genéticamente dichos
anticuerpos monocatenarios intracelulares. Dichos anticuerpos intracelulares, conocidos también como
“intracuerpos”, se dirigen especificamente a un compartimento particular dentro de la célula, proporcionando un
control sobre donde se enfoca la actividad inhibidora del tratamiento. Esta tecnologia se ha aplicado con éxito en la
técnica (para una revision, véase Richardson y Marasco, 1995, TIBTECH vol. 13). Se ha demostrado que los
intracuerpos eliminan practicamente la expresién de receptores de la superficie celular de otro modo abundantes
(véase, por ejemplo, Richardson et al., 1995, Proc. Natl. Acad. Sci. EE.UU. 92: 3137-3141; Beerli et al., 1994, J. Biol.
Chem. 289: 23931-23936; Deshane et al., 1994, Gene Ther. 1: 332-337).

Los anticuerpos monocatenarios comprenden los dominios variables de la cadena pesada y ligera unidos por un
polipéptido enlazador flexible, y se expresan como un solo polipéptido. Opcionalmente, los anticuerpos
monocatenarios se expresan como un fragmento de regién variable de cadena sencilla unida a la regiéon constante
de la cadena ligera. Las sefales transitorias intracelulares bien conocidas se modifican genéticamente en vectores
polinucleotidicos recombinantes que codifican dichos anticuerpos monocatenarios para dirigir con precision el
intracuerpo al compartimento intracelular deseado. Por ejemplo, los intracuerpos dirigidos al reticulo endoplasmatico
(RE) se modifican genéticamente para incorporar un péptido lider y, opcionalmente, una sefal C terminal de
retencion en el RE, tal como el motivo de aminoacidos KDEL. Los intracuerpos destinados a ejercer la actividad en
el nucleo se modifican genéticamente para incluir una sefal de localizaciéon nuclear. Los restos lipidicos se unen a
los intracuerpos para conectar el intracuerpo con el lado citosélico de la membrana plasmatica. Los intracuerpos
también pueden dirigirse para ejercer su funcién en el citosol. Por ejemplo, los anticuerpos citosélicos se usan para
secuestrar factores en el citosol, impidiendo de este modo que estos se transporten a su destino celular natural.

En una realizacion, los intracuerpos se usan para capturar STEAP-1 en el ndcleo, impidiendo de este modo su
actividad dentro del nudcleo. Las sefales de direccionamiento nuclear se modifican genéticamente en dichos
intracuerpos de STEAP-1 para conseguir el direccionamiento deseado. Tales intracuerpos de STEAP-1 estan
disefiados para unirse especificamente a un dominio de STEAP-1 particular. En otra realizacion, los intracuerpos
citosolicos que se unen especificamente a una proteina STEAP-1 se usan para impedir que STEAP-1 acceda al
nucleo, impidiendo de este modo que este ejerza cualquier actividad biologica dentro del nlcleo (por ejemplo,
impidiendo que STEAP-1 forme complejos de transcripcién con otros factores).

Para dirigir especificamente la expresion de dichos intracuerpos a células particulares, la transcripcion del
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intracuerpo se coloca bajo el control regulador de un promotor y/o potenciador apropiado especifico de tumores.
Para dirigir la expresion de intracuerpos especificamente a la prostata, por ejemplo, puede utilizarse el promotor y/o
promotor/potenciador de PSA (Véase, por ejemplo, Patente de Estados Unidos N? 5.919.652 expedida el 6 de julio
de 1999).

XIl.B.) Inhibicién de STEAP-1 con proteinas recombinantes

En otro enfoque, las moléculas recombinantes se unen a STEAP-1 e inhiben de este modo la funcion de STEAP-1.
Por ejemplo, estas moléculas recombinantes impiden o inhiben que STEAP-1 acceda/se una a su compafiero o
companeros de unidn o se asocie con otra u otras proteinas. Dichas moléculas recombinantes pueden contener, por
ejemplo, la parte o partes de carcasa reactivas de una molécula de anticuerpo especifica de STEAP-1. En un caso
particular el dominio de uniéon a STEAP-1 de un compafiero de unién a STEAP-1 se modifica genéticamente en una
proteina de fusion dimérica, comprendiendo de ese modo la proteina de fusién dos dominios de unién a ligando de
STEAP-1 ligados a la porcién Fc de una IgG humana, tal como la IgG1 humana. Dicha porcién de IgG puede
contener, por ejemplo, los dominios Cy2 y Cu3 y la region bisagra, pero no el dominio Cy1. Dichas proteinas de
fusion diméricas se administran en forma soluble a pacientes que padecen un cancer asociado con la expresion de
STEAP-1, de ese modo la proteina de fusién dimérica se une especificamente a STEAP-1 y bloquea la interaccién
de STEAP-1 con un compariero de unién. Dichas proteinas de fusion diméricas se combinan ademas en proteinas
multiméricas usando tecnologias conocidas de ligamiento de anticuerpos.

XII.C.) Inhibicién de la transcripcion o traduccion de STEAP-1

También se describen métodos y composiciones para inhibir la transcripcion del gen de STEAP-1 y métodos y
composiciones para inhibir la traduccion de ARN de STEAP-1 en la proteina.

En un enfoque, un método de inhibir la transcripcién del gen de STEAP-1 comprende poner en contacto el gen de
STEAP-1 con un polinucleétido antisentido de STEAP-1. En otro enfoque, un método de inhibir la traduccion del
ARNm de STEAP-1 comprende poner en contacto un ARNm de STEAP-1 con un polinucleétido antisentido. En otro
enfoque, se usa una ribozima especifica de STEAP-1 para escindir un mensajero de STEAP-1, inhibiendo de este
modo la traduccién. Dichos métodos basados en moléculas antisentido y en ribozimas también pueden dirigirse a las
regiones reguladoras del gen de STEAP-1, tales como elementos promotores y/o potenciadores de STEAP-1. De
manera similar, las proteinas capaces de inhibir un factor de transcripcion de STEAP-1 se usan para inhibir la
transcripcion del ARNm de STEAP-1. Los diversos polinucleétidos y composiciones Utiles en los métodos
anteriormente mencionados se han descrito anteriormente. El uso de moléculas antisentido y de ribozimas para
inhibir la transcripcién y la traduccién se conoce bien en la técnica.

Otros factores que inhiben la transcripcion de STEAP, mediante interferencia con la activacién transcripcional de
STEAP-1, son también Utiles para tratar canceres que expresan STEAP-1. De modo similar, los factores que
interfieren con el procesamiento de STEAP-1 son Utiles para tratar canceres que expresan STEAP-1. Los métodos
de tratamiento del cancer que utilizan dichos factores también estan dentro del alcance de la invencion.

XIL.D.) Consideraciones generales para estrategias terapéuticas

Las tecnologias de transferencia génica y terapia génica pueden usarse para suministrar moléculas polinucleotidicos
terapéuticas a las células tumorales que sintetizan STEAP-1 (es decir, moléculas antisentido, ribozimas,
polinucledtidos que codifican intracuerpos y otras moléculas inhibidoras de STEAP-1). En la técnica se conocen
diversos enfoques de terapia. Pueden suministrarse vectores recombinantes que codifican polinucleotidos
antisentido de STEAP-1, ribozimas, factores capaces de interferir con la transcripcién de STEAP-1, y etcétera, a las
células tumorales diana usando dichos enfoques de terapia génica.

Los enfoques terapéuticos anteriores pueden combinarse con cualquiera de una amplia variedad de regimenes
quirdrgicos, quimioterapéuticos o de radioterapia. Los enfoques terapéuticos de la invencion pueden permitir el uso
de dosificaciones reducidas de quimioterapia (u otras terapias) y/o una administracién menos frecuente, una ventaja
para todos los pacientes y particularmente para aquellos que no toleran bien la toxicidad del agente
quimioterapéutico.

La actividad antitumoral de una composiciéon particular (por ejemplo, antisentido, ribozima, intracuerpo), o una
combinacion de dichas composiciones, pueden evaluarse usando diversos sistemas de ensayos in vitro e in vivo.
Los ensayos in vitro que evallan la actividad terapéutica incluyen ensayos de crecimiento celular, ensayos en agar
blando y otros ensayos indicativos de actividad promotora tumoral, ensayos de unién capaces de determinar el
grado al cual una composicion terapéutica inhibira la union de STEAP-1 a un comparfiero de unién, etc.

El efecto de una composicion terapéutica de STEAP-1 puede evaluarse in vivo en un modelo animal adecuado. Por
ejemplo, pueden usarse modelos xenogénicos de cancer de prostata, en los que los explantes de cancer de prostata
o tejidos de xenoinjerto humano sometidos a pases se introducen en animales inmunocomprometidos, tales como
ratones desnudos o SCID (Klein et al., 1997, Nature Medicine 3: 402-408). Por ejemplo, la Solicitud de Patente PCT
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WQ098/16628 y la Patente de Estados Unidos 6.107.540 describen diversos modelos de xenoinjerto de cancer de
proéstata humano capaces de recapitular el desarrollo de tumores primarios, micrometastasis y la formacion de
metéstasis osteoblastica caracteristica del estadio tardio de la enfermedad. La eficacia puede predecirse usando
ensayos que miden la inhibicion de la formacidon de tumores, la regresion o metastasis de tumores, y similares.

Los ensayos in vivo que evalian la promocién de la apoptosis son Utiles en la evaluacion de las composiciones
terapéuticas. En una realizacion, los xenoinjertos de ratones portadores de tumor tratados con la composicion
terapéutica pueden examinarse para determinar la presencia de focos apoptéticos y compararse con ratones no
tratados control portadores de xenoinjertos. El grado al cual se encuentran focos apoptéticos en los tumores de los
ratones tratados proporciona una indicacién de la eficacia terapéutica de la composicion.

Las composiciones terapéuticas usadas en la practica de los métodos anteriores pueden formularse en
composiciones farmacéuticas que comprenden un transportador adecuado para el método de suministro deseado.
Los transportadores adecuados incluyen cualquier material que cuando se combina con la composicion terapéutica
conserva la funcién antitumoral de la composicién terapéutica y generalmente es no reactivo con el sistema
inmunitario del paciente. Los ejemplos incluyen, pero no se limitan a, cualquiera de una serie de transportadores
farmacéuticos convencionales tales como soluciones salinas estériles tamponadas con fosfato, agua bacteriostatica,
y similares (véase, en lineas generales, Remington’s Pharmaceutical Sciences 162 Edicion, A. Osal., Ed., 1980).

Las formulaciones terapéuticas pueden solubilizarse y administrarse mediante cualquier via capaz de suministrar la
composicion terapéutica al sitio tumoral. Las vias de administracion posiblemente eficaces incluyen, pero sin
limitacién, la administracion intravenosa, parenteral, intraperitoneal, intramuscular, intratumoral, intradérmica,
intraorganica, ortotépica, y similares. Una formulacién preferida para inyeccién intravenosa comprende la
composicion terapéutica en una solucién de agua bacteriostatica conservada, agua estéril no conservada, y/o diluida
en bolsas de polivinilcloruro o polietileno que contienen Cloruro Sédico estéril al 0,9 % para Inyeccion, USP. Las
preparaciones de proteina terapéuticas pueden liofilizarse y conservarse como polvos estériles, preferentemente al
vacio, y reconstituirse después en agua bacteriostatica (que contiene por ejemplo, conservante de alcohol bencilico)
0 en agua estéril antes de la inyeccion.

Las dosificaciones y los protocolos de administracién para el tratamiento de canceres usando los métodos anteriores
variaran con el método y el cancer al que se dirigen, y generalmente dependeran de numerosos otros factores
apreciados en la técnica.

XIllL.) Kits/articulos de fabricacion

Para su uso en aplicaciones diagnédsticas y terapéuticas descritas en el presente documento, también se describen
kits. Dichos kits pueden comprender un transportador, un envase o recipiente que esta compartimentalizado para
recibir uno 0 mas recipientes, tales como, viales, tubos y similares, comprendiendo cada recipiente (o recipientes)
uno de los elementos distintos a usar en el método. Por ejemplo, el recipiente (o recipientes) puede comprender una
sonda que estad marcada o que puede marcarse de manera detectable. Dicha sonda puede ser un anticuerpo o un
polinucleétido especifico para una proteina relacionada con las de la Figura 2 o un gen o mensajero de la Figura 2,
respectivamente. Cuando el método utiliza la hibridaciéon de acidos nucleicos para detectar el acido nucleico diana,
el kit también puede tener recipientes que contengan uno o mas nucleétidos para la amplificacion de la secuencia de
acidos nucleicos diana y/o un recipiente que comprenda medios indicadores, tales como una proteina de unién a
biotina, tal como avidina o estreptavidina, unida a una molécula indicadora, tal como un marcador enzimatico,
fluorescente o radioisotépico. El kit puede incluir toda o parte de las secuencias de aminoacidos de la Figura 2 o
Figura 3 o anélogos de las mismas, o moléculas de acido nucleico que codifican dichas secuencias de amino&cidos.

El kit comprendera normalmente el recipiente anteriormente descrito y uno o mas recipientes distintos que
comprenden materiales deseables desde un punto de vista comercial y del usuario, que incluyen tampones,
diluyentes, filtros, agujas, jeringuillas; transportador, envase, recipiente, etiquetas para viales y/o tubos que
enumeran el contenido y/o instrucciones para su uso, y prospectos con instrucciones para su uso.

En el recipiente puede haber un marcador para indicar que la composicidén se usa para una terapia especifica o una
aplicacién no terapéutica, tal como una aplicacién diagnéstica o de laboratorio, y también puede indicar las
direcciones bien para el uso in vivo o in vitro, tales como aquellas que se describen en el presente documento. Las
direcciones u otra informacién también pueden incluirse en uno o mas prospectos incluidos con o en el kit.

El término “kit” y la expresion “articulo de fabricacion” pueden usarse como sindnimos.

En otro caso, se proporciona uno o mas articulos de fabricacién que contienen composiciones, tales como una o
mas secuencias de aminoacidos, una o mas moléculas pequefas, una 0 mas secuencias de acidos nucleicos, y/o
uno o mas anticuerpos, por ejemplo, materiales Utiles para el diagnéstico, pronéstico, profilaxis y/o tratamiento de
neoplasias de tejidos tales como los expuestos en la Tabla I. El articulo de fabricacion comprende normalmente al
menos un recipiente y al menos un marcador. Los recipientes adecuados incluyen, por ejemplo, frascos, viales,
jeringuillas, y tubos de ensayo. Los recipientes pueden estar formados de varios materiales tales como vidrio o
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plastico. El recipiente puede contener una 0 mas secuencias de aminoacidos, una o mas moléculas pequefas, una o
mas secuencias de &cidos nucleicos, y/o uno 0 mas anticuerpos, en una realizacion el recipiente contiene un
polinucleétido para su uso en el examen del perfil de expresion de ARNm de una célula, junto con reactivos usados
para esta finalidad.

El recipiente puede, como alternativa, contener una composiciéon que sea eficaz para el tratamiento, diagnostico,
pronostico o profilaxis de una afeccion y puede tener un puerto de acceso estéril (por ejemplo el recipiente puede ser
una bolsa con solucién intravenosa o un vial que tiene un tapén perforable mediante una aguja de inyeccion
hipodérmica). Los agentes activos en la composicién pueden ser un anticuerpo capaz de unirse especificamente a
STEAP-1 y modular la funcién de STEAP-1.

El marcador puede estar sobre el recipiente, o asociado al mismo. Un marcador puede estar en un recipiente donde
las letras, nUmeros u otros caracteres que forman el marcador estan moldeadas o grabadas en el propio recipiente;
un marcador puede asociarse con un recipiente cuando esta presente en un receptaculo o transportador que
también contiene el recipiente, por ejemplo, como un prospecto. El marcador puede indicar que la composicion se
usa para el diagnostico, tratamiento, profilaxis o prondstico de una afeccién, tal como una neoplasia de un tejido tal
como se expone en la Tabla 1. El articulo de fabricacién puede comprender adicionalmente un segundo recipiente
que comprende un tampon farmacéuticamente aceptable, tal como solucion salina tamponada con fosfato, solucion
de Ringer y/o solucion de dextrosa. Este puede contener adicionalmente otros materiales deseables desde un punto
de vista comercial y del usuario, incluyendo otros tampones, diluyentes, filtros, agitadores, agujas, jeringuillas, y/o
prospectos con indicaciones y/o instrucciones para su uso.

Ejemplos:

Diversos aspectos de la invencién se describen y se ilustran adicionalmente a modo de diversos ejemplos indicados
a continuacion.

Ejemplo 1: aislamiento del fragmento de ADNc del gen de STEAP generado por HSS

Materiales y métodos

Xenoinjertos de LAPC:

Los xenoinjertos de LAPC se obtuvieron a través del Dr. Charles Sawyers (UCLA) y generaron tal como se describe
(Klein et al, 1997, Nature Med. 3: 402-408; Craft et al, 1999, Cancer Res. 59: 5030-5036). Se desarrollaron
xenoinjertos de LAPC-4 dependientes e independientes de andrégenos (LAPC-4 AD y Al, respectivamente) y los
xenoinjertos de LAPC-9 (LAPC-9 AD y Al, respectivamente) en machos de ratones SCID intactos o en machos
castrados, respectivamente, y se transfirieron como trozos tisulares de pequefio tamafio a machos receptores. Los
xenoinjertos de LAPC-4 Al se obtuvieron de tumores LAPC-4 AD y los xenoinjertos de LAPC-9 Al se obtuvieron de
tumores LAPC-9 AD. Para generar los xenoinjertos Al, los machos que portaban tumores LAPC AD se castraron y
se mantuvieron durante 2-3 meses. Después de que los tumores LAPC volvieran a desarrollarse, los tumores se
recogieron y se transfirieron a ratones macho castrados o a hembras SCID.

Los xenoinjertos de LAPC-4 AD se desarrollaron intratibialmente del siguiente modo. El tejido tumoral del xenoinjerto
de LAPC-4 AD que desarrollado subcutaneamente se picd en secciones de 1-2 mm?® a la vez que el tejido se bafd
en medio Iscoves 1X, después el tejido picado se centrifugd a 1,3 K rpm durante 4 minutos, el sobrenadante se
resuspendié en 10 ml de medio Iscoves 1X enfriado en hielo y se centrifugé a 1,3K rpm durante 4 minutos. El
sedimento se resuspendid después en Iscoves 1X con pronasa E al 1 % y se incubd durante 20 minutos a
temperatura ambiente con agitacién en balanceo suave seguido de incubacion en hielo durante 2-4 minutos. El
filtrado se centrifugd a 1,3 K rpm durante 4 minutos, y la pronasa se retird del sedimento aspirado volviendo a
suspender en 10 ml de Iscoves y re-centrifugando. Los grupos de células se sembraron después en placas en medio
PrEGM vy crecieron durante toda la noche. Después, las células se recogieron, se filtraron, se lavaron con RPMI 2X,
y se contaron. Se mezclaron aproximadamente 50.000 células con el mismo volumen de Matrigel enfriado en hielo, y
se inyectaron quirirgicamente en la metéfisis tibial proximal de los ratones SCID por medio de una aguja de calibre
27. Después de 10-12 semanas, se recuperaron los tumores LAPC-4 que se desarrollaban en médula ésea.

Lineas celulares y tejidos:

Las lineas celulares humanas (por ejemplo, HelLa) se obtuvieron en la ATCC y se mantuvieron en DMEM con suero
fetal de ternero al 5 %. Los tejidos humanos para el andlisis de ARN y de proteinas se obtuvieron en el Human
Tissue Resource Center (HTRC) en la UCLA (Los Angeles, CA) y en QualTek, Inc. (Santa Barbara, CA).

56



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2532757713

Aislamiento de ARN:

Los tejidos tumorales y las lineas celulares se homogeneizaron en reactivo Trizol (Life Technologies, Gibco BRL)
usando 10 ml/g de tejido o 10 ml/ 0° células para aislar ARN total. La poli A del ARN se purificé del ARN total
usando los kits Mini y Midi de Oligotex de Qiagen. El ARN total y el ARNm se cuantificaron mediante analisis
espectrofotométrico (D.O. 260/280 nm) y se analizaron por electroforesis en gel.

Oligonucleétidos:
Se usaron los siguientes oligonucledétidos purificados por HPLC.

DPNCDN (cebador de sintesis de ADNc):

5TTTTGATCAAGCTT303 (SEC ID N°: 48)

Adaptador 1:

5’CTAATACGACTCACTATAGGGCTCGAGCGGCCGCCCGGGCAGS3’ (SEC ID Ne: 49)
3’'GCCCCGTCCTAGS’ (SEC ID Ne: 50)

Adaptador 2:

5GTAATACGACTCACTATAGGGCAGCGTGGTCGCGGCCGAGS3’ (SEC ID N°: 51)
3’'CGGCTCCTAGS’ (SEC ID Ne: 52)

Cebador 1 de PCR:

5’'CTAATACGACTCACTATAGGGCS’ (SEC ID N¢: 53)

Cebador anidado (NP)1:

5TCGAGCGGCCGCCCGGGCAGGAS (SEC ID N2: 54)

Cebador anidado (NP)2:

5AGCGTGGTCGCGGCCGAGGAS’ (SEC ID Ne: 55)

Hibridacién sustractiva por supresién

La Hibridacion Sustractiva por Supresién (HSS) se usé para identificar los ADNc correspondientes a genes, que
podian estar regulados positivamente en cancer de préstata dependiente de andrdégenos en comparacion con
hiperplasia prostatica benigna (HPB).

Los ADNCc bicatenarios correspondientes al xenoinjerto de LAPC-4 AD (medidor) y el tejido de HPB (controlador) se
sintetizaron de 2 pg de poli(A)+ ARN aislado de xenoinjerto y de tejido de HPB, como se describe anteriormente,
usando el Kit de Sustraccion de ADNc PCR- Select de CLONTECH y 1 ng de oligonucleétido RSACDN como
cebador. La sintesis de la primera y segunda cadena se llevé a cabo como se describe en el protocolo del manual
del usuario del Kit (Protocolo CLONTECH N® PT1117-1, N° de Catalogo K1804-1). El ADNc resultante se someti6 a
digestion con Rsa | durante 3 horas a 37 °C. El ADNc digerido se extrajo con fenol/cloroformo (1:1) y se precipité con
etanol.

El ADNc controlador (HPB) se gener6 combinando, en una relacién de 4 a 1, el ADNc de HPB digerido con Rsa |
con ADNc digerido de higado de raton, para garantizar la sustraccién de los genes murinos del ADNc medidor
(LAPC-4 AD).

El ADNc medidor (LAPC-4 AD) se genero6 diluyendo 1 ul de ADNc de LAPC-4 AD digerido con Rsa | (400 ng) en 5 pl
de agua. El ADNc diluido (2 pl 160 ng) se ligdb después con 2 ul de adaptador 1 y adaptador 2 (10 uM), en
reacciones de ligamiento distintas, en un volumen total de 10 ul a 16 °C durante toda la noche, usando 400 u de
ADN ligasa de T4 (CLONTECH). El ligamiento finalizé con 1 ul de EDTA 0,2 M y calentando a 72 °C durante 5
minutos.

La primera hibridacién se realiz6 afadiendo 1,5 ul (600 ng) de ADNc controlador a cada uno de los dos tubos que
contenian 1,5 ul (20 ng) de ADNc medidor ligado con adaptador 1 y adaptador 2. En un volumen final de 4 pl, las
muestras se cubrieron con aceite mineral, se desnaturalizaron en un termociclador MJ Research a 98 °C durante 1,5
minutos, y después se permiti6 su hibridacion durante 8 horas a 68 °C. Las dos hibridaciones se mezclaron después
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junto con 1 pl adicional de ADNc controlador desnaturalizado reciente y se permitié su hibridacién durante toda la
noche a 68 °C. La segunda hibridacién se diluyé después en 200 ul de Hepes 20 mM, pH 8,3, NaCl 50 mM, EDTA
0,2 mM, se calent6 a 70 °C durante 7 minutos y se conservé a -20 °C.

Amplificacién por PCR, clonacioén y secuenciacién de los fragmentos génicos generados de la HSS:

Para amplificar los fragmentos génicos resultantes de las reacciones HSS, se realizaron dos amplificaciones por
PCR. En la reacciéon de PCR primaria, se afadié 1 pl de la mezcla de hibridacion final diluida a 1 pl de cebador 1 de
PCR (10 uM), 0,5 ul de mezcla de dNTP (10 uM), 2,5 ul de tampédn de reacciéon 30 x (CLONTECH) y 0,5 ul de
Mezcla de ADNc polimerasa Advantage 50 x (CLONTECH) en un volumen final de 25 pul. La PCR 1 se llevé acabo
usando las siguientes condiciones: 75 °C durante 5 minutos., 94 °C durante 25 segundos., después 27 ciclos de 94
°C durante 10 segundos, 66 °C durante 30 segundos, 72 °C durante 1,5 minutos. Se realizaron cinco reacciones de
PCR primarias para cada experimento. Los productos se agruparon y se diluyeron con agua a una relaciéon de 1:10.
Para la reaccién de PCR secundaria, se anadid 1 pul de la reacciéon de PCR primaria agrupada y diluida a la misma
mezcla de reaccion que se uso para la PCR 1, excepto que se usaron los cebadores NP1 y NP2 (10 uM) en lugar
del cebador 1 de la PCR. La PCR 2 se realiz6 usando 10-12 ciclos de 94 °C durante 10 segundos, 68 °C durante 30
segundos, 72 °C durante 1,5 minutos. Los productos de la PCR se analizaron usando electroforesis en gel de
agarosa al 2 %.

Los productos de la PCR se insertaron en pCR2.1 usando el kit de clonacion de vectores T/A (Invitrogen). Las E. coli
transformadas se sometieron a seleccidén con azul/blanco y ampicilina. Las colonias blancas se escogieron y se
dispusieron en placas de 96 pocillos y se cultivaron en cultivo liquido durante toda la noche. Para identificar los
insertos, se realizé6 amplificacién por PCR en 1 ml de cultivo bacteriano usando las condiciones de la PCR1 y NP1y
NP2 como cebadores. Los productos de la PCR se analizaron usando electroforesis en gel de agarosa al 2 %.

Los clones bacterianos se conservaron en glicerol al 20 % en un formato de 96 pocillos. EI ADN plasmidico se
prepard, se secuencio, y se sometié a busquedas de homologia de acidos nucleicos de las bases de datos del
GenBank, dbEST y NCI-CGAP.

Andlisis de expresiéon por RT-PCR:

La primera cadena de los ADNc se gener6 a partir de 1 ung de ARNm con cebadores oligo (dT)12-18 usando el
sistema de Preamplificacion Superscript de Gibco-BRL. Se us6 el protocolo del fabricante y se incluyé una
incubacién durante 50 minutos a 42 °C con transcriptasa inversa seguido de tratamiento con RNasa H a 37 °C
durante 20 minutos. Después de completar la reaccién, se aument6 el volumen hasta 200 pl con agua antes de la
normalizacién. La primera cadena de los ADNc se obtuvo de 16 tejidos humanos normales diferentes de Clontech.

La normalizacion de la primera cadena de los ADNc de mudltiples tejidos se realizd usando los cebadores
5’atatcgccgegcetegtegtcgacaad’ (SEC ID N2: 56) y 5’agccacacgcagctcattgtagaagg 3’ (SEC ID N2: 57) para amplificar la
B-actina. La primera cadena del ADNc (5 pul) se amplificod en un volumen total de 50 ul que contenia cebadores 0,4
uM, cada uno de los dNTP a 0,2 uM, tampén de PCR 1X (Clontech, Tris-HCL 10 mM, MgClz 1,5 mM, KCI 50 mM, pH
8,3) y ADN polimerasa Klentag 1X (Clontech). Se recogieron cinco pl de la reaccién de PCR a los 18, 20 y 22 ciclos
y se usaron para la electroforesis en gel de agarosa. La PCR se realizé usando un termociclador MJ Research con
las siguientes condiciones: la desnaturalizacién inicial fue a 94 °C durante 15 segundos, seguido de 18, 20 y 22
ciclos a 94 °C durante 15, 65 °C durante 2 minutos, 72 °C durante 5 segundos. Se llevd a cabo una extension final a
72 °C durante 2 minutos. Después de la electroforesis en gel de agarosa, las intensidades de las bandas de las
bandas de la B-actina de 283 pb de mudiltiples tejidos se compararon por inspeccion visual. Se calcularon los factores
de dilucién para la primera cadena de los ADNc dando como resultado las mismas intensidades de banda de la B-
actina en todos los tejidos después de 22 ciclos de PCR. Se necesitaron tres rondas de normalizacién para
conseguir las mismas intensidades de banda en todos los tejidos después de 22 ciclos de PCR.

Para determinar los niveles de expresion del gen de 8P1D4, se analizaron 5 ul de ADNc de la primera cadena
normalizado mediante PCR usando 25, 30 y 35 ciclos de amplificacion usando los siguientes pares de cebadores:

5 ACT TTG ATG ACC AGG ATT GGA 3’ (SEC ID Ne: 58)
5’ CAG AAC TTC AGC ACA CAC AGG AAC 3’ (SEC ID Ne¢: 59)

El analisis de expresion semicuantitativa se realizé comparando los productos de la PCR a numeros de ciclos que
daban intensidades de luz de banda.

Resultados
Se llevaron a cabo varios experimentos de HSS, como se describe anteriormente en Materiales y Métodos, y

condujeron al aislamiento de numerosos clones de fragmentos génicos candidatos. Todos los clones candidatos se
secuenciaron y se sometieron a andlisis de homologia contra todas las secuencias en las principales bases de datos
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publicas de genes y EST para proporcionar informacién sobre la identidad del gen correspondiente y ayudar a
orientar la decision de analizar un gen particular para la expresién diferencial. En general, los fragmentos génicos
que no tenian homologia con ninguna secuencia conocida en ninguna de las bases de datos investigadas, y por lo
tanto se consideraba que representaban nuevos genes, asi como los fragmentos génicos que mostraban homologia
con etiquetas de secuencia expresadas (EST, Expressed Sequence Tags) previamente secuenciadas, se
sometieron a andlisis de expresion diferencial por RT-PCR y/o analisis de Northern.

Uno de los clones de ADNc, denominado 8P1D4, tenia una longitud de 436 pb y mostré homologia con una
secuencia de EST en la base de datos de genes tumorales del NCI-CGAP. El ADNc de longitud completa que
codifica el gen de 8P1D4 se aislé posteriormente usando este ADNc y se renombr6 STEAP-1. La secuencia de
nucleétidos del ADNc de 8P1D4 se corresponde con los restos nucleotidicos 150 a 585 en la secuencia de ADNc de
STEAP-1, tal como se muestra en la FIG. 1A-B. Otro clon, denominado 28P3E1, de 561 pb de longitud mostroé
homologia con diversas secuencias de EST en la base de datos de genes tumorales del NCI-CGAP o en otras
bases de datos. Parte de la secuencia de 28P3E1 (356 pb) es idéntica a una EST derivada de tejido fetal humano.
Después de obtener y secuenciar el ADNc de longitud completa de STEAP-1, resulté evidente que este clon también
se correspondia con STEAP-1 (mas especificamente con los 622 restos hasta el extremo 3’ de la secuencia de
nucleotidos de STEAP-1, como se muestra en la FIG. 1).

El analisis de expresion diferencial por RT-PCR usando cebadores derivados del clon de ADNc de 8P1D4 mostré
que el gen de 8P1D4 (STEAP-1) se expresa a aproximadamente a los mismos niveles en prostata normal y en los
xenoinjertos de LAPC-4 y LAPC-9. El analisis de expresion por RT-PCR adicional de la primera cadena de los ADNc
de 16 tejidos normales mostré niveles de expresion de 8P1D4 mas altos en préstata. Sustancialmente pudo
detectarse un nivel de expresién mas bajo en diversos otros tejidos normales (es decir, colon, ovario, intestino
delgado, bazo y testiculos) solamente a los 30 ciclos de amplificacién en cerebro, pancreas, colon e intestino
delgado.

Ejemplo 2: aislamiento de ADNc que codifica STEAP-1 de longitud completa

El fragmento génico 8P1D4 de 436 pb del Ejemplo 1) se usé para aislar ADNc adicionales que codificaban el gen
8P1D4/STEAP-1. Brevemente, se exploré una biblioteca de ADNc de prostata humana normal (Clontech) con una
sonda marcada generada a partir de ADNc de 8P1D4 de 436 pb. Uno de los clones positivos, el clon 10, tiene una
longitud de 1195 pb y codifica una proteina de 339 aminoacidos que tiene secuencias de nucleétidos y aminoacidos
codificadas que no portan homologia significativa con ninguno de los genes o proteinas humanos conocidos
(homologia con una Proteina de Lesién Renal de rata recientemente descrita en la Solicitud Internacional
WQ98/53071). La proteina codificada contiene al menos 6 motivos transmembrana previstos lo que implica una
orientacion en la superficie celular (véase la FIG. 1A-B, los motivos transmembrana previstos se indican
subrayados). Estas caracteristicas estructurales condujeron a la denominaciéon de “STEAP”, por “Antigeno Epitelial
de la Préstata de Seis dominios Transmembrana” (siglas en inglés, Six Transmembrane Epithelial Antigen of The
Prostate)

La identificacion posterior de proteinas “STEAP” adicionales condujo a la re-denominaciéon del producto génico
8P1D4 como “STEAP-1”. El ADNc de STEAP-1 y las secuencias de aminoacidos codificadas se muestran en la FIG.
2A-Q. El ADNc de STEAP-1 del clon 10 se depositd en la Coleccion Americana de Cultivos Tipo (*ATCC”) (10801
University Blvd., Manassas, VA 20110-2209 EE.UU.) como plasmido 8P1D4 clon 10.1 el 26 de agosto de 1998 con
el Numero de Registro de la ATCC 98849. EI ADNc del clon de STEAP-1 puede escindirse del mismo usando doble
digestion con EcoRlI/Xbal (EcoRlI en el extremo 5’, Xbal en el extremo 3).

Ejemplo 3: mapeo cromosémico de STEAP-1

La localizacién cromosémica puede implicar genes en la patogénesis de enfermedades. Se dispone de diversos
enfoques de mapeo cromosémico, incluyendo la hibridacion fluorescente in situ (FISH, Fluorescent In Situ
Hybridization), los paneles hibridos de radiacién (HR) de ser humano/hamster (Walter et al., 1994; Nature Genetics
7: 22; Research Genetics, Huntsville Al), los paneles hibridos de células somaticas de ser humano-roedor, tales
como los que estan disponibles en el Instituto Coriell (Camden, New Jersey), y los visores gendmicos que utilizan
homologias BLAST con clones gendémicos secuenciados y mapeados (NCBI, Bethesda, Maryland).

STEAP-1 mapea en el cromosoma 7921 usando la secuencia STEAP-1 y la herramienta BLAST del NCBI:
(localizada en la WEB (.ncbi.nlm.nih.gov/genome/seg/page.cgi?F=HsBlast.htmI&&ORG=Hs)).

Ejemplo 4: analisis de expresion de STEAP-1

La expresion de STEAP-1 en especimenes de pacientes con cancer de estbmago se muestra en la Figura 14. El
ARN se extrajo de estémago normal (N) y de 10 especimenes diferentes de pacientes con cancer (T) de estémago.
La transferencia de Northern con 10 ug de ARN/carril se exploré con la secuencia de STEAP-1. El resultado muestra
fuerte expresion de una STEAP-1 de aproximadamente 1,6 kb en tejidos tumorales de estomago. El panel inferior
representa tincion con bromuro de etidio de la transferencia que muestra la calidad de las muestras de ARN.
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La Figura 15 muestra que STEAP-1 se expresé en tejidos de pacientes con cancer de recto. El ARN se extrajo de
recto normal (N), de tumores (T) de pacientes con cancer de recto y de metastasis (M) de cancer de recto. Las
transferencias de Northern con 10 ug de ARN total se exploraron con la secuencia de STEAP-1. El resultado
muestra fuerte expresién de STEAP-1 en tejidos de pacientes con cancer de recto. El panel inferior representa
tincién con bromuro de etidio de la transferencia que muestra la calidad de las muestras de ARN.

La expresion de STEAP-1 por RT-PCR demostré que STEAP-1 se expresaba fuertemente en células endoteliales de
vena umbilical humana (HUVEC, siglas en inglés) (Figura 16). Se preparé ADNc de primera cadena de células
HUVEC, de xenoinjertos de cancer de prostata LAPC-4AD y LAPC-9AD, asi como de tejidos de cerebro humano. La
normalizacion se realizé por PCR usando cebadores para la actina y GAPDH. La PCR semicuantitativa, usando
cebadores para STEAP-1, se realiz6 a 27 y 30 ciclos de amplificacion (Figura 16A). Como un control, se muestra la
PCR usando cebadores para la actina en la figura 16B. Los resultados muestran fuerte expresion de STEAP-1 en
células HUVEC similar a la expresion detectada en tejidos de xenoinjertos de cancer de prostata. La expresion de
STEAP-1 en células HUVEC indica que el direccionamiento de STEAP-1 puede también dirigirse a células
endoteliales de la neovasculatura de los tumores.

Ejemplo 5: variantes transcripcionales de 8P1D4

Las variantes transcripcionales son variantes de ARNm maduro del mismo gen que se producen por transcripcion
alternativa o corte y empalme alternativo. Los transcritos alternativos son transcritos del mismo gen pero comienzan
la transcripcion en puntos diferentes. Las variantes de corte y empalme son variantes de ARNm que se cortan y
empalman de manera diferente del mismo transcrito. En eucariotas, cuando un gen multiexénico se transcribe a
partir de ADN gendmico, el ARN inicial se corta y empalma para producir ARNm funcional, que tiene solamente
exones y se usa para la traduccién en una secuencia de aminoacidos. Por consiguiente, un gen determinado puede
tener de cero a numerosos transcritos alternativos y cada transcrito puede tener de cero a numerosas variantes de
corte y empalme. Cada variante transcripcional esta constituida por un solo exén, y puede tener diferentes porciones
codificantes y/o no codificantes (extremo 5 o 3’), a partir del transcrito original. Las variantes transcripcionales
pueden codificar proteinas similares o diferentes con la misma funciéon o con una funcién similar o pueden codificar
proteinas con funciones diferentes y pueden expresarse en el mismo tejido al mismo tiempo, o en tejidos diferentes
al mismo tiempo, o en el mismo tejido a tiempos diferentes, o en tejidos diferentes a tiempos diferentes. Las
proteinas codificadas por variantes transcripcionales pueden tener localizaciones celulares o extracelulares similares
o diferentes, por ejemplo, secretadas frente a intracelulares.

Las variantes transcripcionales se identifican mediante varios métodos aceptados en la técnica. Por ejemplo, los
transcritos alternativos y las variantes de corte y empalme se identifican mediante experimentos de clonacion de
longitud completa, o mediante el uso de transcritos de longitud completa y secuencias de EST. En primer lugar,
todas las EST humanas se agruparon en grupos que mostraban identidad directa o indirecta entre si. En segundo
lugar, las EST del mismo grupo se agruparon posteriormente en sub-grupos y se ensamblaron en una secuencia
consenso. La secuencia génica original se compara con una 0 mas secuencias consenso u otras secuencias de
longitud completa. Cada secuencia consenso es una posible variante de corte y empalme para ese gen (véase, por
ejemplo, Kan, Z., et al., Gene structure prediction and alternative splicing andlisis using genomically aligned ESTs,
Genome Research, mayor de 2001, 11(5): 889-900). Incluso cuando se identifica una variante que no es un clon de
longitud completa, esa porcion de la variante es muy Util para la generaciéon de antigenos y para la clonacion
adicional de la variante de corte y empalme de longitud completa, usando técnicas conocidas en la materia.

Ademas, en la técnica se dispone de programas informaticos que identifican variantes transcripcionales basandose
en secuencias genémicas. Los programas de identificacién de variantes transcripcionales basados en el genoma
incluyen FgenesH (A. Salamov y V. Solovyev, “Ab initio gene finding in Drosophila genomic DNA”, Genome
Research. 1 de abril de 2000; 10(4): 516-22); Grail (URL comp-bio.ornl.gov/Grail-bin/EmptyGrailForm) y GenScan
(URL genes.mit.edu/GENSCAN.html). Para un analisis general de protocolos de identificacion de variantes de corte
y empalme, véase, por ejemplo, Southan, C., A genomic perspective on human proteases, FEBS Lett. 8 de junio de
2001; 498(2-3): 214-8; de Souza, S.J., et al., Identification of human chromosome 22 transcribed sequences with
ORF expressed sequence tags, Proc. Natl Acad Sci USA 7 de noviembre de 2000; 97(23): 12690-3.

Para confirmar adicionalmente los parametros de una variante transcripcional, se dispone de diversas técnicas en la
materia, tales como la clonacion de longitud completa, la validacion protedmica, la validacion basada en PCR, y la
validacién RACE 5’, etc. (véase, por ejemplo, Proteomic Validation: Brennan, S.O., et al., Albumin banks peninsula: a
new termination variant characterized by electrospray mass spectrometry, Biochem Biophys Acta. 17 d agosto de
1999; 1433(1-2): 321-6; Ferranti P, et al., Differential splicing of pre-messenger RNA produces multiple forms of
mature caprine alpha(sl)-casein, Eur J Biochem. 1 de octubre de 1997; 249(1): 1-7. For PCR-based Validation:
Wellmann S, et al., Specific reverse transcription-PCR quantification of vascular endothelial growth factor (VEGF)
splice variants by LightCycler technology, Clin Chem. Abril 2001; 47(4):654-66; Jia, H.P., et al., Discovery of new
human beta-defensins using a genomics-based approach, Gene. 24 de enero de 2001; 263(1-2): 211-8. Para la
validacién basada en PCR y RACE 5’: Brigle, K. E., et al., Organization of the murine reduced folate carrier gene and
identification of variant splice forms, Biochem Biophys Acta. 7 de agosto de 1997; 1353(2): 191-8).

En la técnica se sabe que en los canceres, las regiones gendémicas estan moduladas. Cuando la region gendémica en
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la que se mapea un gen esta modulada en un cancer particular, los transcritos alternativos o variantes de corte y
empalme del gen se modulan también. En el presente documento se divulga que 8P1D4 tiene un perfil de expresion
particular relacionado con céncer. Los transcritos alternativos y las variantes de corte y empalme de 8P1D4 también
pueden estar implicados en canceres en los mismos tejidos o en tejidos diferentes, sirviendo por lo tanto como
marcadores/antigenos asociados a tumores.

La composicion exoénica del transcrito original, denominado 8P1D4 v.1, se muestra en la Tabla LXI. Usando el gen
de longitud completa y las secuencias de EST, se identificaron dos variantes transcripcionales, denominadas 8P1D4
v.2 y v.3. En comparaciéon con 8P1D4 v.1, la variante transcripcional 8P1D4 v.2 no corté ni empalmé el intrén 4 de
8P1D4 v.1 y la variante 8P1D4 v.3 corté y empalmd un exén adicional del intron 4 del 8P1D4 v.1, tal como se
muestra en la figura 11. Teoricamente, cada combinacién diferente de exones en orden espacial, por ejemplo,
exones 2 y 3, es una posible variante de corte y empalme. La Figura 11 muestra el alineamiento esquematico de los
exones de las variantes transcripcionales.

Las Tablas LIl a LX se exponen en una variante mediante bases de variante. Las Tablas LIl y LVII muestran la
secuencia de nucleétidos de las variantes transcripcionales. La Tabla LIV muestra el alineamiento de la variante
transcripcional con la secuencia de acidos nucleicos de 8P1D4 v.1. La Tabla LVIIl muestra el alineamiento de la
variante transcripcional con la secuencia de acidos nucleicos de 8P1D4 v.2. Las Tablas LV y LIX presentan la
traduccion de aminoacidos de la variante transcripcional para la orientacion de fase de lectura identificada. La Tabla
LVI muestra el alineamiento de la secuencia de aminoacidos codificada por la variante de corte y empalme con la de
8P1D4 v.1. La Tabla LX muestra el alineamiento de la secuencia de aminoacidos codificada por la variante de corte
y empalme con la de 8P1D4 v.2.

Ejemplo 6: polimorfismos mononucleotidicos de 8P1D4

Un polimorfismo mononucleotidico (SNP, Single Nucleotide Polymorphism) es una variacion de un solo par de bases
en una secuencia de nucledtidos en una localizacién especifica. En cualquier punto dado del genoma, hay cuatro
posibles pares de bases de nuclettidos: A/T, C/G, G/C y T/A. Genotipo se refiere a la secuencia especifica de pares
de bases de una o mas localizaciones en el genoma de un individuo. Haplotipo se refiere a la secuencia de pares de
bases de méas de una localizacion en la misma molécula de ADN (o en el mismo cromosoma en organismos
superiores), a menudo en el contexto de un gen o en el contexto de diversos genes estrechamente relacionados.
Los SNP que se producen en un ADNc se denominan SNPc. Estos SNPc pueden cambiar aminoacidos de la
proteina codificada por el gen y por lo tanto cambian las funciones de la proteina. Algunos SNP causan
enfermedades hereditarias; otros contribuyen a variaciones cuantitativas en el fenotipo y a reacciones contra
factores ambientales, incluyendo la dieta y los farmacos entre individuos. Por lo tanto, los SNP y/o combinaciones de
alelos (denominados haplotipos) tienen numerosas implicaciones, incluyendo el diagnéstico de enfermedades
hereditarias, determinacién de reacciones y dosificacién de farmacos, identificacion de genes responsables de
enfermedades y analisis de la relacién genética entre individuos (P. Nowotny, J. M. Kwon y A. M. Goate, “SNP
analysis to dissect human traits,” Curr. Opin. Neurobiol. Octubre de 2001; 11(5): 637-641; M. Pirmohamed y B. K.
Park, “Genetic susceptibility to adverse drug reactions”, Trends Pharmacol. Sci. Junio de 2001; 22(6): 298-305; J. H.
Riley, C. J. Allan, E. Lai y A. Roses, “The use of single nucleotide polymorphisms in the isolation of common disease
genes”, Pharmacogenomics. Febrero de 2000; 1(1): 39-47; R. Judson, J. C. Stephens y A. Windemuth, “The
predictive power of haplotypes in clinical response”, Pharmacogenomics. Febrero de 2000.; 1(1):15-26).

Los SNP se identifican mediante varios métodos aceptados en la técnica (P. Bean, “The promising voyage of SNP
target discovery”, Am. Clin. Lab. Octubre y noviembre de 2001; 20(9): 18-20; K. M. Weiss, “In search of human
variation”, Genome Res. Julio de 1998; 8(7): 691-697; M. M. She, “Enabling large-scale pharmacogenetic studies by
high-throughput mutation detection and genotyping technologies” Clin. Chem. Febrero 2001; 47(2): 164-172). Por
ejemplo, los SNP se identifican secuenciando fragmentos de ADN que muestran polimorfismo mediante métodos
basados en gel, tales como polimorfismos en la longitud de fragmentos de restriccién (RFLP, siglas en inglés) y
electroforesis en gel de gradiente desnaturalizante (DGGE, siglas en inglés). Estos también pueden descubrirse por
secuenciacion directa de muestras de ADN agrupadas de individuos diferentes o por comparacion de secuencias de
muestras de ADN diferentes. Con la rapida acumulacién de datos de secuencias en bases de datos publicas y
privadas, los SNP pueden descubrirse por comparacién de secuencias usando programas informaticos (Z. Gu, L.
Hillier y P. Y. Kwok, “Single nucleotide polymorphism hunting in cyberspace”, Hum. Mutat. 1998; 12(4):221-225). Los
SNP pueden verificarse y el genotipo y haplotipo de un individuo puede determinarse mediante varios métodos que
incluyen la secuenciacion directa y las micromatrices de alto rendimiento (P. Y. Kwok, “Methods for genotyping
single nucleotide polymorphisms”, Annu. Rev. Genomics Hum. Genet. 2001; 2: 235-258; M. Kokoris, K. Dix, K.
Moynihan, J. Mathis, B. Erwin, P. Grass, B. Hines y A. Duesterhoeft, “High-throughput SNP genotyping with the
Masscode system”, Mol. Diagn. Diciembre de 2000; 5(4): 329-340).

Usando los métodos descritos anteriormente, se identificaron catorce SNP en el transcrito del clon GTH9,
denominado 8P1D4 v.2, en las posiciones 602 (C/G), 386 (C/T), 1087 (T/G), 1447 (T/C), 1621 (A/T), 1625 (G/T),
1716 (C/A), 2358 (C/T), 2646 (T/G), 2859 (T/G), 2908 (A/T), 3006 (G/C), 3107 (C/T) y 3180 (A/T). Los transcritos o
proteinas con alelos alternativos se denominaron como variantes 8P1D4 v.4, v.5, v.6, v.7, v.8, v.9, v.10, v.11, v.12,
v.13, v.14, v.15, v.16 y v.17, respectivamente. La Figura 10 muestra el alineamiento esquematico de las variantes de
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SNP. La Figura 12 muestra el alineamiento esquematico de las variantes de proteinas, que corresponden a
variantes de nucledtidos. Estos alelos de los SNP, a pesar de que se muestran por separado en el presente
documento, pueden ocurrir en diferentes combinaciones (haplotipos) y en una cualquiera de las variantes
transcripcionales (tales como 8P1D4 v.1 y v.3) que contienen el contexto de la secuencia de los SNP. Por ejemplo,
en los dos primeros SNP también estaban en 8P1D4 v.3 en las mismas posiciones, pero en la posicién 572 y 356,
respectivamente, en 8P1D4 v.1.

Ejemplo 7: produccion de 8P1D4 recombinante en sistemas procariotas

Para expresar el 8P1D4 recombinante y las variantes de 8P1D4 en células procariotas, se clonan las secuencias de
ADNc de longitud completa o parcial de 8P1D4 y de la variante de 8P1D4 en uno cualquiera de varios vectores de
expresion conocidos en la técnica. Se usa la secuencia de ADNc de longitud completa o cualquiera de 8, 9, 10, 11,
12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 30 o0 mas aminoacidos contiguos de 8P1D4,
variantes, o analogos de la misma.

A. Construcciones de transcripcion y traduccién in vitro:

pCRII: para generar sondas de ARN de 8P1D4 en sentido y antisentido para investigaciones de ARN in situ, se
generan construcciones de pCRII (Invitrogen, Carlsbad CA) que codifican bien todo el ADNc o fragmentos de ADNc
de 8P1D4. El vector pCRII tiene los promotores Sp6 y T7 flanqueando el inserto para dirigir la transcripcion del ARN
de 8P1D4 para el uso como sondas en experimentos de hibridacién in situ de ARN. Estas sondas se usan para
analizar la expresion en células y tejidos de 8P1D4 a nivel de ARN. EI ARN de 8P1D4 trascrito que representa la
region codificante de aminoacidos del ADNc del gen 8P1D4 se usa en sistemas de traduccién in vitro tales como el
Sistema Acoplado Reticulolisado nT" (Promega, Corp., Madison, WI) para sintetizar la proteina 8P1D4.

B. Construcciones bacterianas:

Construcciones pGEX: para generar proteinas 8P1D4 recombinantes en bacterias que se fusionan con la proteina
de Glutatiin S-transferasa (GST), todo o partes del ADNc de 8P1D4 o sus variantes se clonan en el vector de fusién
GST de la familia pGEX (Amersham Pharmacia Biotech, Piscataway, NJ). Estas construcciones permiten la
expresion controlada de secuencias de proteina 8P1D4 recombinante con GST fusionada en el extremo amino y un
epitopo de seis histidinas (6X His) en el extremo carboxilo. Las etiquetas 6X His y GST permiten la purificacién de la
proteina de fusiéon recombinante de bacterias inducidas con la matriz de afinidad apropiada y permiten el
reconocimiento de la proteina de fusién con anticuerpos anti-GST y anti-His. La etiqueta 6X His se genera por
adicion de 6 codones de histidina en el cebador de clonacion en el extremo 3, por ejemplo, el marco de lectura
abierta (ORF, siglas en inglés). Puede emplearse un sitio de escision proteolitica, tal como el sitio de reconocimiento
PreScission  en pGEX-6P-1, de tal manera que permita la escision de la etiqueta GST de la proteina relacionada
con 8P1D4. El gen de resistencia a ampicilina y el origen de pBR322 permite la seleccién y el mantenimiento de los
plasmidos pGEX en E. coli.

Construcciones pMAL: para generar, en bacterias, proteinas 8P1D4 recombinantes que estan fusionadas con la
proteina de unién a maltosa (MBP, siglas en inglés), toda o partes de la secuencia codificante de la proteina del
ADNc de 8P1D4 se fusiona con el gen de MBP mediante clonacion en los vectores pMAL-c2X y pMAL-p2X (New
England Biolabs, Beverly, MA). Estas construcciones permiten la expresion controlada de secuencias de proteina
8P1D4 recombinante con MBP fusionada en el extremo amino y una etiqueta epitopica 6X His en el extremo
carboxilo. Las etiquetas MBP y 6X His permiten la purificacion de la proteina recombinante de las bacterias
inducidas con la matriz de afinidad apropiada y permiten el reconocimiento de la proteina de fusién con anticuerpos
anti-MBP y anti-His. La etiqueta epitdpica 6X His se genera por adicion de 6 codones de histidina en el cebador de
clonacion en el extremo 3’. Un sito de reconocimiento del Factor Xa permite la escision de la etiqueta pMAL de
8P1D4. Los vectores pMAL-c2X y pMAL-p2X se optimizan para expresar la proteina recombinante en el citoplasma
o periplasma respectivamente. La expresion en el periplasma potencia el plegamiento de las proteinas con enlaces
disulfuro.

Construcciones pET: para expresar 8P1D4 en células bacterianas, toda o partes de la secuencia codificante de la
proteina del ADNc de 8P1D4 se clona en la familia de vectores pET (Novagen, Madison, WI). Estos vectores
permiten la expresion fuertemente controlada de la proteina 8P1D4 recombinante en bacterias con o sin fusiéon a
proteinas que potencian la solubilidad, tales como NusA y tiorredoxina (Trx), y etiquetas epitdpicas, tales como 6X
His y S-Tag™ que ayudan a la purificacion y a la deteccion de la proteina recombinante. Por ejemplo, las
construcciones se preparan utilizando el sistema de fusion pET NusA 43.1 de modo que las regiones de la proteina
8P1D4 se expresan como fusiones amino-terminales a NusA.

C. Construcciones en levaduras:

Construcciones pESC: para expresar 8P1D4 en la especie de levadura Saccharomyces cerevisiae para la
generacion de proteina recombinante y estudios funcionales, toda o partes de la secuencia codificante de la proteina
del ADNc de 8P1D4 se clona en la familia de vectores pESC, conteniendo cada uno de ellos de 1 a 4 marcadores de
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seleccion, HIS3, TRP1, LEU2 y URAS3 (Stratagene, La Jolla, CA). Estos vectores permiten la expresion controlada
del mismo plasmido de hasta 2 genes o secuencias clonadas diferentes que contienen etiquetas epitdpicas Flag o}
Myc en la misma célula de levadura. Este sistema es Util para confirmar interacciones proteina-proteina de 8P1D4.
Ademas, la expresién en levaduras produce modificaciones postraduccionales similares, tales como glucosilaciones
y fosforilaciones, a las que se encuentran cuando se expresan en células eucariotas.

Construcciones pESP: para expresar 8P1D4 en la especie de levadura Saccharomyces pombe, toda o partes de la
secuencia codificante de la proteina de ADNc de 8P1D4 se clona en la familia de vectores pESP. Estos vectores
permiten un alto nivel de expresién controlado de una secuencia de la proteina 8P1D4 que se fusiona en el extremo
amino o en el extremo carboxilo con GST que ayuda a la purificacion de la proteina recombinante. Una etiqueta
epitdpica Flag permite la detencién de la proteina recombinante con un anticuerpo anti- Flag .

Ejemplo 8: produccion de STEAP-1 recombinante en sistemas eucariotas

A. Construcciones en mamiferos:

Para expresar STEAP-1 en células eucariotas, las secuencias de ADNc de STEAP-1 de longitud completa o parcial
pueden clonarse en uno cualquiera de varios vectores de expresion conocidos en la técnica. Una o mas de las
siguientes regiones de STEAP-1 se expresan en estas construcciones, los aminoécidos 1 a 339 de STEAP-1 v.1,
v.4, los aminoacidos 1 a 258 de v.2, los aminoacidos 1 a 282 de v.3, o cualquiera de 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16,
17, 18,19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 30, 31, 32, 33, 34, 35, 36, 37, 38, 39, 40, 41, 42, 43, 44, 45, 46, 47,
48, 49, 50 o mas aminoacidos contiguos de STEAP-1, variantes o analogos de la misma. En determinadas
realizaciones se expresa una regién de una variante especifica de STEAP-1 que codifica un aminoacido en una
posicion especifica que se diferencia del aminoacido de cualquier otra variante encontrada en esa posicién. En otras
realizaciones, se expresa una region de una variante de STEAP-1 que se encuentra parcial o completamente dentro
de una secuencia que es Unica para esa variante.

Las construcciones pueden transfectarse en una cualquiera de una amplia variedad de células de mamiferos tales
como células 293T. Los lisados de células 293T transfectadas pueden explorarse con el suero policlonal anti-
STEAP-1, descrito en el presente documento.

Construcciones pcDNA4/HisMax: para expresar STEAP-1 en células de mamifero, una ORF de STEAP-1, o
porciones de la misma, de STEAP-1 se cloné en pcDNA4/HisMax Versién A (Invitrogen, Carlsbad, CA). La expresién
de la proteina se dirige desde el promotor de cﬂomegalowrus (CMV) y el potenciador transcripcional SP16. La
proteina recombinante tiene etiquetas epitdpicas Xpress 'y de seis histidinas (6X His) fusionadas al extremo amino.
El vector pcDNA4/HisMax también contiene la sefial de poliadenilacion de la hormona de crecimiento bovina (BGH)
y la secuencia de terminacion de la transcripcion para potenciar la estabilidad del ARNm junto con el origen SV40
para la replicacién episomal y el rescate simple del vector en lineas celulares que expresan el antigeno T grande. El
gen de resistencia a zeocina permite la seleccion de células de mamifero que expresan la proteina y el gen de
resistencia a ampicilina y el origen de ColE1 permiten la seleccion y el mantenimiento del plasmido en E. coli.

Construcciones pcDNA3.1/MycHis: para expresar STEAP-1 en células de mamifero, una ORF de STEAP-1, o
porciones de la misma, de STEAP-1, con un sitio de inicio de la traduccion Kozak consenso, se clond en
pcDNAS.1/MycHis Version A (Invitrogen, Carlsbad, CA). La expresidn de la proteina se dirige desde el promotor de
citomegalovirus (CMV). Las proteinas recombinantes tienen el epitopo myc y el epitopo 6X His fusionados al
extremo carboxilo. El vector pcDNA3.1/MycHis también contiene la sefial de poliadenilacién de la hormona de
crecimiento bovina (BGH) y la secuencia de terminacion de la transcripcion para potenciar la estabilidad del ARNm,
junto con el origen SV40 para la replicacion episomal y el rescate simple del vector en lineas celulares que expresan
el antigeno T grande. Se us6 el gen de resistencia a Neomicina ya que permite la seleccion de células de mamifero
que expresan la proteina y el gen de resistencia a ampicilina y el origen de ColE1 permiten la seleccion y el
mantenimiento del plasmido en E. coli.

Construccion pcDNAS3.1/CT-GFP-TOPO: para expresar STEAP-1 en células de mamifero y permitir la deteccion de
las proteinas recombinantes usando fluorescencia, se clon6 una ORF de STEAP-1, o porciones de la misma, con un
sitio de inicio de transduccion Kozak consenso, en pcDNA3.1/CT-GFP-TOPO (Invitrogen, CA). La expresion de la
proteina se dirige desde el promotor de citomegalovirus (CMV). Las proteinas recombinantes tienen la Proteina
Verde Fluorescente (GFP) fusionada con el extremo carboxilo facilitando la deteccién in vivo y la realizaciéon de
estudios de biologia celular, no invasivos. El vector pcDNA3.1CT-GFP-TOPO también contiene la sefal de
poliadenilacion de la hormona de crecimiento bovina (BGH) y la secuencia de terminacién de la transcripcion para
potenciar la estabilidad del ARNm junto con el origen del SV40 para la replicacién episomal y el rescate simple del
vector en lineas celulares que expresan el antigeno T grande. El gen de resistencia a neomicina permite la seleccién
de células de mamifero que expresan la proteina, y el gen de resistencia a ampicilina y el origen de ColE1 permiten
la seleccion y mantenimiento del plasmido en E. coli. Se preparan construcciones adicionales con una fusién GFP
amino-terminal en pcDNA3.1/NT-GFP-TOPO abarcando la longitud completa de una proteina STEAP-1.

PAPtag: una ORF de STEAP-1, o porciones de la misma, se clond en un pAPtag-5 (GenHunter Corp. Nashville,
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TN). Esta construccion genera una fusién con la fosfatasa alcalina en el extremo carboxilo de una proteina STEAP-1
al mismo tiempo que la secuencia sefial de IgGk se fusiona en el extremo amino. También se generan
construcciones en las que la fosfatasa alcalina se fusiona con una secuencia sefial amino-terminal de IgGxk al
extremo amino de una proteina STEAP-1. Las proteinas STEAP-1 recombinantes resultantes se optimizan para la
secrecion en los medios de células de mamifero transfectadas y pueden usarse para identificar proteinas, tales
como ligandos o receptores, que interaccionan con proteinas STEAP-1. La expresion de las proteinas se dirige
desde el promotor CMV y las proteinas recombinantes también contienen epitopos myc y 6X His fusionados en el
extremo carboxilo lo que facilita la deteccion y purificacion. El gen de resistencia a zeocina presente en el vector
permite la seleccién de células de mamifero que expresan la proteina recombinante y el gen de resistencia a
ampicilina permite la seleccién del plasmido en E. col.

ptag5: una ORF de STEAP-1, o porciones de la misma, se clon6 en pTag-5. Este vector es similar a pAPtag pero
sin la fusion con la fosfatasa alcalina. Esta construccién generé una proteina STEAP-1 con una secuencia senal de
IgGx amino-terminal y etiquetas epitépicas myc y 6X His en el extremo carboxilo que facilitan la deteccion y
purificacién por afinidad. La proteina STEAP-1 recombinante resultante se optimizd para la secrecion en los medios
de células de mamifero transfectadas, y se us6 como inmundgeno o ligando para identificar proteinas, tales como
ligandos o receptores que interaccionan con las proteinas STEAP-1. La expresién de las proteinas se dirigié desde
el promotor CMV. El gen de resistencia a zeocina presente en el vector permiti6 la seleccion de células de mamifero
que expresaban la proteina y el gen de resistencia a ampicilina permite la seleccién del plasmido en E. coli.

PsecFc: uns ORF de STEAP-1, o porciones de la misma, se cloné en psecFc. El vector psecFc se ensamblé
clonando la region Fc de la inmunoglobulina G1 humana (IgG) (regiones bisagra, CH2, CH3) en pSec Tag2
(Invitrogen, California). Esta construccion generé una fusion IgG1 Fc en el extremo carboxilo de la proteina STEAP-
1, al mismo tiempo que fusionaba la secuencia sefal IgGK al extremo N. También se usaron fusiones de STEAP-1
que utilizan la regién Fc de la IgG1 murina. Las proteinas de STEAP-1 recombinantes resultantes se optimizaron
para la secrecion en los medios de células de mamifero transfectadas, y pudieron usarse como inmunégenos o para
identificar proteinas, tales como ligandos o receptores, que interaccionan con la proteina STEAP-1. La expresion de
proteinas se dirige desde el promotor de CMV. El gen de resistencia a higromicina presente en el vector permitié la
seleccion de células de mamifero que expresaban la proteina recombinante, y el gen de resistencia a ampicilina
permite la seleccion del plasmido en E. coli.

Construcciones pSRa: para generar lineas celulares de mamiferos que expresan STEAP-1 constitutivamente, la
ORF de STEAP-1, o porciones de la misma, o STEAP-1 se clonaron en construcciones pSRa. Se generaron
retrovirus anfotropicos y ecotropicos por transfeccion de construcciones pSRa en la linea de empaquetamiento
293T-10A1 o por co-transfeccién de pSRa y un plasmido auxiliar (que contenia secuencias de empaquetamiento
eliminadas) en las células 293, respectivamente. El retrovirus se us6 para infectar varias lineas celulares de
mamifero, dando como resultado la integracion del gen clonado, STEAP-1, en las lineas celulares hospedadoras. La
expresion de la proteina se dirigi6 desde una repeticién terminal larga (LTR, Long Terminal Repeat). El gen de
resistencia a neomicina presente en el vector permitié la solucion de células de mamiferos que expresaban la
proteina, y el gen de resistencia a ampicilina y el origen de ColE1 permiten la seleccién y el mantenimiento del
plasmido en E. coli. Los vectores retrovirales se usaron posteriormente para la infeccion y generacion de diversas
lineas celulares usando, por ejemplo, células PC3, NIH 3T3, TsuPr1, 293 o rat-1.

Se prepararon construcciones pSRa adicionales, que fusionan una etiqueta epitdpica, tal como la etiqueta FLAG",
con el extremo carboxilo de secuencias de STEAP-1 para permitir la deteccion usando anticuerpos anti-Flag. Por
ejemplo, la secuencia FLAG en 5’ gat tac aag gat gac gat aag 3’ (SEC ID N°: 60) se anade al cebador de clonacién
en el extremo 3’ de la ORF. Se prepararon construcciones pSRa adicionales para producir ambas proteinas de
fusién GFP amino-terminal y carboxilo-terminal y myc/6X His de las proteinas STEAP-1 de longitud completa.

Vectores virales adicionales: se prepararon construcciones adicionales para el suministro mediado por virus y
expresion de STEAP-1. En sistemas de suministro de virus, tales como vectores adenovirales y vectores de
amplicones herpéticos, se alcanza un titulo viral elevado que conduce a un alto nivel de expresién de STEAP-1. Una
secuencia que codifica STEAP-1 o fragmentos de la misma se amplifica por PCR y se subclona en el vector de
lanzadera AdEasy (Stratagene). La recombinacion y el empaquetamiento del virus se realizan de acuerdo con las
instrucciones del fabricante para generar vectores adenovirales. Como alternativa, las secuencias codificantes de
STEAP-1 o fragmentos de la misma se clonan en el vector HSV-1 (Imgenex) para generar vectores virales
herpéticos. Después de esto, los vectores virales se usan para la infeccién de diversas lineas celulares, tales como
células PC3, NIH 3T3, 293 o rat-1.

Sistemas de expresidn regulada: para controlar la expresién de STEAP-1 en células de mamifero, las secuencias
codificantes de STEAP-1, o porciones de las mismas, se clonan en sistemas de expresién regulados de mamiferos
tales como el sistema T-Rex System (Invitrogen), el Sistema GeneSwitch (Invitrogen) y el Sistema estrechamente
regulado de Ecdisona (Sratagene). Estos sistemas permiten estudiar los efectos temporales y dependientes de la
concentracién de STEAP-1 recombinante. Después de esto, estos vectores se usan para controlar la expresion de
STEAP-1 en diversas lineas celulares, tales como células PC3, NIH 3T3, 293 o rat-1.
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B. Sistemas de expresion en baculovirus

Para generar proteinas STEAP-1 recombinantes en un sistema de expresién de baculovirus, la ORF de STEAP-1, o
porciones de la misma, se clonan en el vector de transferencia de baculovirus pBlueBac 4.5 (Invitrogen), que
proporciona una etiqueta de His en el extremo N. Especificamente, pBlueBac-STEAP-1 se co-transfecta con el
plasmido auxiliar pBac-N-Blue (Invitrogen) en células de insecto SF9 (Spodoptera frugiperda) para generar
baculovirus recombinante (véase el manual de instrucciones de Invitrogen para detalles). Los baculovirus se recogen
después del sobrenadante celular y se purifican mediante ensayos en placas. La proteina STEAP-1 recombinante se
genera después mediante infeccion de células de Insecto HighFive (Invitrogen) con baculovirus purificados. La
proteina STEAP-1 recombinante puede detectarse usando anticuerpos anti-STEAP-1 o anti-etiqueta His. La proteina
STEAP-1 puede purificarse y usarse en diversos ensayos basados en células o0 como un inmunégeno para generar
anticuerpos policlonales y monoclonales especificos para STEAP-1.

Ejemplo 9: perfiles de antigenicidad y estructura secundaria

Las Figuras 5-9 y las Figuras 5a-9a representan graficamente cinco perfiles de aminoacidos de las variantes 1y 3 de
8P1D4 respectivamente, cada evaluacion se encuentra disponible mediante el acceso al sitio web ProtScale (URL
www.expasy.ch/cgi-bin/protscale.p1) en el servidor de biologia molecular ExPasy.

Para identificar regiones antigénicas de la proteina 8P1D4, se usaron estos perfiles: Figura 5, Hidrofilicidad (Hopp T.
P., Woods K. R., 1981. Proc. Natl. Acad. Sci. EE.UU. 78: 3824-3828); Figura 6, Hidropaticidad, (Kyte J., Doolittle
RF., 1982. J. Mol. Biol. 157: 105-132); Figura 7, Porcentaje de Restos Accesibles (Janin J., 1979 Nature 277: 491-
492); Figura 8, Flexibilidad Media, (Bhaskaran R., y Ponnuswamy P. K., 1988. Int. J. Pept. Protein Res. 32: 242-255);
Figura 9, giro Beta (Deleage, G., Roux B. 1987 Protein Engineering 1: 289-294); y opcionalmente otros disponibles
en la técnica, tales como en el sitio web ProtScale. Para el andlisis, cada uno de los perfiles aminoacidicos
anteriores de 8P1D4 se generaron usando los siguientes parametros de ProtScale: 1) un tamafo de ventana de 9; 2)
un 100 % en peso de los bordes de la ventana en comparacion con el centro de la ventana; y, 3) valores de los
perfiles aminoacidicos normalizados situados entre 0 y 1.

Los perfiles de Hidrofilicidad (Figura 5), Hidropaticidad (Figura 6) y Porcentaje de Restos Accesibles (Figura 7) se
usaron para determinar tramos de aminoacidos hidréfilos (es decir, valores mayores de 0,5 en el perfil de
Hidrofilicidad y Porcentaje de Restos Accesibles, y valores menores de 0,5 en el perfil de Hidropaticidad). Dichas
regiones probablemente se exponen al ambiente acuoso, estan presentes en la superficie de la proteina, y por lo
tanto disponibles para el reconocimiento inmunitario, tal como por anticuerpos.

Los perfiles de Flexibilidad promedio (Figura 8) y de giro Beta (Figura 9) determinan tramos de aminodcidos (es
decir, valores mayores de 0,5 en el perfil de giro Beta y en el perfil de Flexibilidad promedio) que no estan
restringidos en estructuras secundarias, tales como laminas beta y hélices alfa. Dichas regiones se exponen también
mas probablemente en la proteina y por lo tanto son accesibles al reconocimiento inmunitario, tal como por
anticuerpos.

Las secuencias antigénicas de la proteina 8P1D4 y de las proteinas variantes indicadas, por ejemplo, por los perfiles
expuestos en la Figura 5, Figura 6, Figura 7, Figura 8 y/o Figura 9 se usan para preparar inmunogenos, bien
péptidos o acidos nucleicos, que los codifican, para generar anticuerpos terapéuticos y/o diagnosticos anti-8P1D4. El
inmunoégeno puede tener cualquiera 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11,12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 30, 35,
40, 45, 50 o mas de 50 aminoacidos contiguos, o los acidos nucleicos correspondientes que los codifican, de las
variantes de la proteina 8P1D4 enumeradas en las Figuras 2 y 3. En particular, los inmunogénicos peptidicos de la
invencién pueden comprender, una regién peptidica de al menos 5 aminoacidos de las Figuras 2 y 3 en cualquier
aumento en numero completo que incluya una posicion aminoacidica que tenga un valor mayor que 0,5 en el perfil
de Hidrofilicidad de la Figura 5; una regién peptidica de al menos 5 aminoacidos de las Figuras 2 y 3 en cualquier
aumento de numero completo que incluya una posicién aminoacidica que tenga un valor menor de 0,5 en el perfil de
Hidropaticidad de la Figura 6, una regién peptidica de al menos 5 aminodcidos de las Figuras 2 y 3 en cualquier
aumento de nimero completo que incluya una posicion aminoacidica que tenga un valor mayor que 0,5 en el perfil
de Porcentaje de Restos Accesibles de la Figura 7; una region peptidica de al menos 5 aminoacidos de las Figuras 2
y 3 en cualquier aumento de nimero completo que incluya una posicién aminoacidica que tenga un valor mayor que
0,5 en el perfil de Flexibilidad promedio de la Figura 8; y, una regién peptidica de al menos 5 aminoacidos de las
Figuras 2 y 3 en cualquier aumento de nimero completo que incluya una posicién aminoacidica que tenga un valor
mayor que 0,5 en el perfil de giro Beta de la Figura 9. Los inmundégenos peptidicos de la invenciéon también pueden
comprender &cidos nucleicos que codifiquen cualquiera de lo anteriormente citado.

Todos los inmunoégenos de la invencion, péptidos o acidos nucleicos, pueden realizarse en forma de dosis unitaria
para seres humanos, o incluirse en una composicion que incluya un excipiente farmacéutico compatible con la
fisiologia humana.

Las estructuras secundarias de la variante 1 y variante 3 de 8P1D4, en concreto la secuencia prevista y la
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localizacién de las hélices alfa, cadenas extendidas, y enrollamientos aleatorios, se predicen de las secuencias de
aminoacidos primarias respectivas usando el método de red neuronal jerarquico HNN (Guermeur, 1997,
http://pbil.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_automat.pl?page=npsa_nn.html), con acceso en el servidor de biologia molecular
ExPasy (http://www.expasy.ch/tools/). El andlisis indica que la variante 1 de 8P1D4 esta compuesta por 64,60 % de
hélice alfa, 4,72 % de cadena extendida, y 30,68 % de enrollamiento aleatorio (Figura 13a). La variante 2 de 8P1D4
esta compuesta por 62,79 % de hélice alfa, 3,10 % de cadena extendida y 34,11 % de enrollamiento aleatorio
(Figura 13b). La variante 3 de 8P1D4 esta compuesta por 58,87 % de hélice alfa, 5,32 % de cadena extendida y
35,82 % de enrollamiento aleatorio (Figura 13c).

El andlisis para detectar la posible presencia de dominios transmembrana en las variantes de 8P1D4 se llevd a
cabo usando varios algoritmos de prediccion transmembrana a los que se accede desde el servidor de biologia
molecular ExPasy (http://www.ex-pasy.ch/tools/). Graficamente se muestran los resultados del andlisis de la variante
1 que representan la presencia y localizacion de 6 dominios transmembrana usando el programa TMpred (Figura
13d) y el programa TMHMM (Figura 13e). También se muestran los resultados del analisis de la variante 2 que
representan la presencia y localizacion de 4 dominios transmembrana usando TMpred (Figura 13f) y 3 dominios
transmembrana usando TMHMM (Figura 13g). El analisis de la variante 3 predice la presencia de 4 dominios
transmembrana usando TMpred (Figura h) y 3 dominios transmembrana con TMHMM (Figura 13i). Los resultados de
cada programa, en concreto los aminoacidos que codifican los dominios transmembrana se resumen en la Tabla XX.

Ejemplo 10: generacion de anticuerpos policlonales de 8P1D4

En un mamifero pueden suscitarse anticuerpos policlonales, por ejemplo, mediante una o mas inyecciones de un
agente inmunizante y, si se desea, un adyuvante. Normalmente, el agente inmunizante y/o adyuvante se inyectara
en el mamifero mediante inyecciones subcutaneas o intraperitoneales multiples. Ademas de inmunizar con la
proteina de 8P1D4 de longitud completa, se emplean algoritmos informaticos en el disefio de inmundgenos, que se
basan en el andlisis de la secuencia de aminoacidos que contiene caracteristicas de ser antigénica y estar
disponible para el reconocimiento por el sistema inmunitario del hospedador inmunizado (véase el Ejemplo titulado
“Perfiles de Antigenicidad”). Dichas regiones deberian predecirse por ser hidrdfilas, flexibles, en conformaciones de
giro beta y estar expuestas en la superficie de la proteina (véase, por ejemplo, la Figura 5, Figura 6, Figura 7, Figura
8 o la Figura 9 para los perfiles de aminoacidos que indican dichas regiones de 8P1D4 y variantes).

Por ejemplo las proteinas o péptidos de fusién bacterianos recombinantes de 8P1D4 o péptidos que contienen
regiones hidréfilas, flexibles, de giro beta de variantes de proteinas 8P1D4 se usan como antigenos para generar
anticuerpos policlonales en conejos Blancos de Nueva Zelanda. Por ejemplo dichas regiones incluyen, pero sin
limitacion, los aminoacidos 1-40, los aminoacidos 143-165, los aminoacidos 180-220, de las variantes 1, 2 y 3 de
8P1D4, los aminoacidos 312-339 de la variante 1 de 8P1D4, y los aminoacidos 250-282 de la variante 3 de 8P1D4.
Es util conjugar el agente inmunizante con una proteina que se sabe que es inmunogénica en el mamifero que se
esta inmunizando. Los ejemplos de dichas proteinas inmunogénicas incluyen, pero sin limitacion, hemocianina de
lapa de ojo de cerradura (KLH), seroalblimina, tiroglobulina bovina, e inhibidor de tripsina de semilla de soja. En una
realizacién, un péptido que codifica los aminoacidos 250-282 de la variante 3 de 8P1D4 se conjuga con KLH y se
usa para inmunizar a un conejo. Como alternativa el agente inmunizante puede incluir todas o porciones de las
proteinas variantes de 8P1D4, analogos o proteinas de fusion de las mismas. Por ejemplo, usando técnicas de ADN
recombinante, la secuencia de aminoacidos de la variante 1 de 8P1D4 puede fusionarse con una cualquiera de
varios companeros de proteinas de fusion muy conocidas en la técnica, tales como las proteinas de fusion glutatién-
S-transferasa (GST) y las etiquetadas con histidina. Dichas proteinas de fusion se purifican de bacterias inducidas
usando la matriz de afinidad apropiada.

En una realizacion, se produce una proteina de fusion GST que codifica los aminoacidos 250-282, que abarca el
segundo bucle extracelular previsto, se purifica y usa como inmunégeno. Otras proteinas de fusién bacteriana
recombinantes que pueden emplearse incluyen la proteina de uniéon a maltosa, LacZ, tiorredoxina, NusA o una
regién constante de inmunoglobulina (véase la seccion titulada “Produccion de 8P1D4 en Sistemas Procariotas” y
Current Protocols In Molecular Biology, Volumen 2, Unidad 16, Frederick M. Ausubul et al. eds., 1995; Linsley, P. S.,
Brady, W., Urnes, M., Grosmaire, L., Damle, N., y Ledbetter, L. (1991) J. Exp. Med. 174, 561-566).

Ademas de las proteinas de fusion derivadas de bacterias, también se usan antigenos proteicos expresados en
mamiferos. Estos antigenos se expresan a partir de vectores de mamiferos tales como los vectores de fusion Tag5 y
Fc (véase el Ejemplo titulado “Produccion de 8P1D4 Recombinante en Sistemas Eucariotas”), y conservan las
modificaciones postraduccionales tales como glucosilaciones encontradas en la proteina nativa. En una realizacién,
el bucle extracelular previsto de la variante 1, aminoacidos 185-218, se clona en el vector de secrecion de
mamiferos Tag5. La proteina recombinante se purifica por cromatografia de metales quelados a partir de
sobrenadantes del cultivo tisular de células 293T que expresan establemente el vector recombinante. La proteina
8P1D4 purificada de Tag5 se usa después como inmunégeno.

Durante el protocolo de inmunizacién, es Util mezclar o emulsionar el antigeno en adyuvantes que potencian la

respuesta inmunitaria del animal huésped. Los ejemplos de adyuvantes incluyen, pero no estan limitados a,
adyuvante de Freund completo (CFA) y adyuvante MPL-TDM (Lipido A de monofosforilo, dicorinomicolato de

66



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2532757713

trehalosa sintético).

En un protocolo tipico, los conejos se inmunizan inicialmente por via subcutanea con hasta 200 pg, normalmente
100-200 ug, de proteina de fusion o péptido conjugado con KLH mezclado en adyuvante de Freund completo (CFA).
Después, a los conejos se les inyecta subcutdneamente cada dos semanas con hasta 200 ug, normalmente 100-200
ug, del inmundgeno en adyuvante de Freund incompleto (IFA). Las sangrias de ensayo se toman aproximadamente
7- 10 dias después de cada inmunizacion y se usan para monitorizar el titulo del anti-suero por ELISA.

Para ensayar la reactividad y la especificidad del suero inmune, tal como el suero de conejo derivado de la
inmunizacion con un péptido conjugado con KLH que codifica los aminoacidos 250-282 de la variante 3, el ADNc de
la variante 1 de 8P1D4 de longitud completa se clona en el vector de expresion pCDNA 3.1 myc-his (Invitrogen,
véase el Ejemplo titulado “Produccion de 8P1D4 Recombinante en Sistemas Eucariotas”). Después de la
transfeccion de las construcciones en células 293T, los lisados celulares se exploran con el suero anti-8P1D4 y con
anticuerpo anti-His (Santa Cruz Biotechnologies, Santa Cruz, CA) para determinar la reactividad especifica contra la
proteina 8P1D4 desnaturalizada usando la técnica de transferencia de Western. El suero inmunitario se ensaya
después mediante la técnica de transferencia de Western contra las células 293T-8P1D4. Ademas, el suero
inmunitario se ensaya por microscopia de fluorescencia, citometria de flujo e inmunoprecipitacion contra células
293T y otras células que expresan 8P1D4 recombinante para determinar el reconocimiento especifico de la proteina
nativa. También se llevan a cabo transferencias de Western, inmunoprecipitacién, microscopia de fluorescencia y
técnicas de citometria de flujo usando células que expresan endégenamente 8P1D4 para ensayar la reactividad y la
especificidad.

El anti suero de conejos inmunizados con las proteinas de fusion variantes de 8P1D4, tales como las proteinas de
fusion GST y MBP, se purifican por agotamiento de anticuerpos reactivos con la secuencia del companero de fusion
pasandolo a través de una columna de afinidad que contiene el comparero de fusion bien solo o en el contexto de
una proteina de fusién irrelevante. Por ejemplo, el antisuero derivado de una proteina de fusién GST-8P1D4 que
codifica los amino&cidos 250-282 de la variante 3 se purifica primero pasandolo a través de una columna de proteina
GST covalentemente acoplada con la matriz AffiGel (BioRad, Hercules, Calif.). El antisuero se purifica después por
afinidad pasandolo a través de una columna compuesta por una proteina de fusién MBP que también codifica los
aminoacidos de 250-282 covalentemente acoplada a la matriz AffiGel. Después, el suero se purifica adicionalmente
mediante cromatografia de afinidad a proteina G para aislar la fraccion de IgG. Los sueros de otros conejos
inmunizados con antigenos y péptidos etiquetados con His, asi como los sueros agotados de comparieros de fusion
se purifican por afinidad pasandolos a través de una matriz de columna compuesta por la proteina inmunogénica
original o péptido libre.

Ejemplo 11: generacion de anticuerpos monoclonales (Acm) de 8P1D4

En una realizacién, los Acm terapéuticos de las variantes de 8P1D4 comprenden aquellos que reaccionan con
epitopos especificos para cada proteina variante o especificos para secuencias en comudn entre las variantes que
interrumpirian o modularian la funcién bioldgica de las variantes de 8P1D4, por ejemplo aquellos que interrumpirian
la interaccién con ligandos y substratos o interrumpirian su actividad biolégica. Los inmundgenos para la generacion
de dichos Acm incluyen aquellos disefiados para codificar o contener la secuencia completa de la variante de la
proteina 8P1D4, las regiones de las variantes de la proteina 8P1D4 que se predice que son antigénicas a partir de
andlisis informaticos de la secuencia de aminodacidos (véase, por ejemplo, la Figura 5, Figura 6, Figura 7, Figura 8, o
la Figura 9, y el Ejemplo titulado “Perfiles de Antigenicidad”). Los inmundgenos incluyen péptidos, proteinas
bacterianas recombinantes y proteinas Tag 5 expresadas en mamiferos y proteinas de fusion IgG FC murinas y
humanas. Ademas, para inmunizar a los ratones se usan células modificadas genéticamente para expresar altos
niveles de una variante de 8P1D4 respectiva, tales como células 293T-8P1D4 variante 1 o Pre-B 300.19 murinas-
8P1D4 variante.

Para generar los Acm para una variante de SP1D4, los ratones se inmunizan primero por via intraperitoneal (IP) con,
normalmente 10-50 ug de inmundgeno proteico o 10" células que expresan 8P1D4 mezcladas en adyuvante
completo de Freund. Los ratones después se inmunizan posteriormente IP cada 2-4 semanas con, normalmente, 10-
50 pug de inmunégeno proteico o 107 células mezcladas en adyuvante completo de Freund. Como alternativa, el
adyuvante MPL-TDM se usa en las inmunizaciones. Ademas de las estrategias de inmunizacién anteriores basadas
en proteinas y células, se emplea un protocolo de inmunizacion basado en ADN en el que un vector de expresion de
mamiferos que codifica una secuencia de una variante de 8P1D4 se usa para inmunizar ratones mediante inyeccion
directa de ADN plasmidico. Por ejemplo, los aminoacidos 185-218, se clonan en el vector de secrecion de
mamiferos Tag5 y el vector recombinante se usa como inmundégeno. En otro ejemplo los mismos aminoacidos se
clonan en un vector de secrecion de fusion a Fc en el que la secuencia de la variante 1 de 8P1D4 se fusiona en el
extremo amino con una secuencia lider de IgK y en el extremo carboxilo con la secuencia codificante de la region Fc
de IgG humana o murina. Este vector recombinante se usa después como inmunégeno. Los protocolos de
inmunizacién con plasmidos se usan en combinacion con proteinas purificadas que se expresan del mismo vector y
con células que expresan la variante de 8P1D4 respectiva.

Durante el protocolo de inmunizacién, se toman muestras de sangre cada 7-10 dias después de una inyeccion para
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controlar el titulo y la especificidad de la respuesta inmunitaria. Después, una vez que se ha obtenido la reactividad y
especificidad apropiadas, tal como se determina mediante andlisis ELISA, transferencia de Western,
inmunoprecipitacién, microscopia de fluorescencia y citometria de flujo, se lleva a cabo la fusién y generacién de
hibridomas con procedimientos establecidos bien conocidos en la técnica (véase, por ejemplo, Harlow y Lane, 1988).

En una realizacién, para generar anticuerpos monoclonales especificos de la variante 3 de 8P1D4, un antigeno de la
variante 3 de GST-8P1D4 que codifica los aminoacidos 250-282, se expresa y se purifica de bacterias. Ratones Balb
C se inmunizan inicialmente por via intraperitoneal con 25 ug de la proteina GST-8P1D4 variante 3 mezclada en
adyuvante completo de Freund. Posteriormente los ratones se inmunizan cada dos semanas con 25 ug del antigeno
mezclado en adyuvante incompleto de Freund durante un total de tres inmunizaciones. Un ELISA que usa una
proteina de fusién MBP que codifica los aminoacidos 250-282 determina el titulo del suero de los ratones
inmunizados. La reactividad y especificidad del suero para la proteina 8P1D4 variante 3 de longitud completa se
controla por transferencia de Western, inmunoprecipitacion y citometria de flujo usando células 293T transfectadas
con un vector de expresion que codifica el ADNc de la variante 3 de 8P1D4 en comparacién con células
transfectadas con ADNc de la variantes 1 y 2 (véase, por ejemplo, el Ejemplo titulado “Produccion de 8P1D4
recombinante en Sistemas Eucariotas”). También se usan otras células que expresan la variante 3 de 8P1D4
recombinante o células que expresan endogénamente la variante 3 de 8P1D4. Los ratones que muestran la
reactividad especifica mas fuerte para la variante 3 de 8P1D4 se ponen en reposo y se les proporciona una
inyeccion final de antigeno-GST en PBS y cuatro dias después se sacrifican. Los bazos de los ratones sacrificados
se extirpan y se fusionan con células de mieloma SPO/2 usando procedimientos convencionales (Harlow y Lane,
1988). Los sobrenadantes de pocillos de cultivo seleccionados con HAT se exploran por ELISA, transferencia de
Western, inmunoprecipitacién, microscopia de fluorescencia y citometria de flujo para identificar clones productores
de anticuerpos especificos de 8P1D4. La afinidad de unién de un anticuerpo de 8P1D4 se determina usando
tecnologias convencionales. Las mediciones de afinidad cuantifican la fuerza del anticuerpo para unirse al epitopo y
se usan para ayudar a definir qué anticuerpo monoclonal de 8P1D4 se prefiere para su uso diagnéstico o
terapéutico, tal como aprecia un experto en la materia. El sistema BlAcore (Uppsala, Suecia) es un método preferido
para determinar la afinidad de union. El sistema BlAcore usa resonancia de plasmén superficial (SPR, Welford K.
1991, Opt. Quant. Elect. 23: 1; Morton y Myszka, 1998, Methods in Enzymology 295: 268) para controlar las
interacciones biomoleculares en tiempo real. El analisis BIAcore genera convenientemente constantes de velocidad
de asociacion, constantes de velocidad de disociacion, constantes de disociacion en equilibrio y constantes de
afinidad.

Ejemplo 12: ensayos de union a HLA de clase | y de clase Il

Los ensayos de unién a HLA de clase | y de clase Il que usan moléculas de HLA purificadas se realizan de acuerdo
con protocolos divulgados (por ejemplo, publicaciones PCT WO 94/20127 y WO 94/03205; Sidney et al., current
Protocols in Immunology 18.3.1 (1998); Sidney, et al., J. Immunol. 154: 247 (1995); Sette, et al., Mol. Immunol. 31:
813 (1994)). Brevemente, moléculas de MHC purificadas (de 5 a 500 nM) se incuban con diversos inhibidores
peptidicos no marcados y péptidos sonda radiomarcados con 125 110 nM tal como se describe. Después de la
incubacién, los complejos MHC-péptido se separan del péptido libre por filtracién en gel y se determina la fraccion de
péptido unido. Normalmente, en experimentos preliminares, cada preparacion de MHC se titula en presencia de
cantidades fijas de péptidos radiomarcados para determinar la concentracion de moléculas de HLA necesaria para
unir el 10-20 % de la radioactividad total. Todos los ensayos de inhibicion y de unién directa posteriores se realizan
usando estas concentraciones de HLA.

Dado que en estas condiciones [marcador]<[HLA] y Clso>[HLA], los valores de Clsp medidos son aproximaciones
razonables de los verdaderos valores de Kp. Los inhibidores peptidicos normalmente se ensayan a concentraciones
que varian de 120 ug/ml a 1,2 ng/ml, y se ensayan en de dos a cuatro experimentos completamente independientes.
Para permitir la comparacién de los datos obtenidos en los distintos experimentos, se calcula una cifra de union
relativa para cada péptido dividiendo la Clsp de un control positivo entre la Clsp de inhibicion para cada péptido
ensayado (normalmente versiones no marcadas del péptido sonda radiomarcado). Para los fines de las bases de
datos, y comparaciones entre experimentos, se compilan los valores de unién relativa. Estos valores pueden
posteriormente convertirse otra vez en valores de Clsg nM dividiendo la Clso nM de los controles positivos para la
inhibicion entre la unién relativa del péptido de interés. Este método de compilacion de datos es preciso y coherente
para comparar péptidos que se han ensayado en dias diferentes, o con diferentes lotes de MHC purificado.

Los ensayos de unién, tal como se explica anteriormente, pueden usarse para analizar péptidos portadores de
motivos de HLA y/o supermotivos de HLA (véase la Tabla V).

Ejemplo 13: identificacidon de epitopos candidatos CTL portadores de motivos y supermotivos de HLA

Las composiciones de vacuna de HLA de la invenciéon pueden incluir epitopos mudltiples. Los epitopos mudltiples
pueden comprender supermotivos o motivos de HLA multiples para obtener una amplia cobertura de poblacion. Este
ejemplo ilustra la identificacion y confirmacién de epitopos portadores de supermotivos y motivos para la inclusion en
dicha composicién de vacuna. El célculo de la cobertura de poblacién se realiza usando la estrategia que se
describe a continuacion.
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Busquedas informéaticas y algoritmos para la identificacion de epitopos portadores de supermotivos y/o motivos

Las busquedas realizadas para identificar secuencias peptidicas portadoras de motivos del Ejemplo titulado “Perfiles
de Antigenicidad” y las Tablas V-XVIIl y XXII-LI emplean los datos de secuencias proteicas del producto génico de
STEAP-1 que se exponen en las Figuras 2 y 3, los péptidos especificos que se usan para generar las tablas se
enumeran en la Tabla LXI.

Las busquedas informaticas para epitopos portadores de supermotivos o motivos de HLA de Clase | o de Clase Il se
realizan del siguiente modo. Todas las secuencias proteicas traducidas de STEAP-1 se analizan usando un
programa informatico de blsqueda de secuencias de caracteres para identificar posibles secuencias peptidicas que
contienen motivos de unién a HLA apropiados; dichos programas se producen facilmente de acuerdo con
informacién en la técnica en vista de divulgaciones conocidas de motivos/supermotivos. Ademas, dichos calculos
pueden hacerse mentalmente.

Las secuencias supermotivo A2-, A3-, DR identificadas se puntdan usando algoritmos polinémicos para predecir su
capacidad para unirse a moléculas especificas de HLA de Clase | o de Clase Il. Estos algoritmos polindmicos
explican el impacto de diferentes aminoacidos en diferentes posiciones, y se basan esencialmente en la premisa de
la afinidad total (0 AG) de las interacciones entre péptido-molécula de HLA pueden aproximarse como una funcion
lineal polindmica del tipo:

“AGY =8y X 83 X 8y +eveee X By

donde a; es un coeficiente que representa el efecto de la presencia de un aminodacido dado (j) en una posicién
determinada (/) a lo largo de la secuencia de un péptido de n aminoacidos. La suposicion crucial de este método es
que los efectos en cada posicion son esencialmente independientes entre si (es decir, uniéon independiente de
cadenas laterales individuales). Cuando el resto j se da en la posicién i en el péptido, se supone que contribuye con
una cantidad ji constante a la energia de unién libre del péptido independientemente de la secuencia del resto del
péptido.

El método de derivacion de coeficientes de algoritmos especificos se ha descrito en Gulukta et al., J. Mol. Biol. 267:
1258-126, 1997; (véase también Sidney et al, Human Immunol. 45: 79-93, 1996; y Southwood et al., J. Immunol.
160: 3363-3373, 1998). Brevemente, para todas las posiciones i, de anclaje y no anclaje por igual, la media
geométrica de la unidn relativa promedio (ARB, Binding Relative Average) de todos los péptidos que llevan j se
calcula con respecto al resto del grupo, y se usa como en la estimacion de ji. Para los péptidos de Clase I, si son
posibles alineamientos multiples, solamente se utiliza el alineamiento de mayor puntuacion, siguiendo un
procedimiento repetitivo. Para calcular una puntuaciéon algoritmica de un péptido determinado en un conjunto de
ensayo, los valores ARB que corresponden a la secuencia del péptido se multiplican. Si este producto supera un
umbral seleccionado, se predice la unién del péptido. Los umbrales apropiados se seleccionan en funcién del grado
de rigurosidad de prediccion deseado.

Seleccidon de péptidos con reactividad cruzada del supertipo HLA-A2

Las secuencias de la proteina STEAP-1 se escanean utilizando programas informaticos de identificacién de motivos,
para identificar secuencias de 8-, 9,- 10- y 11-meros que contengan la especificidad de anclaje principal del
supermotivo HLA-A2. Normalmente, estas secuencias se puntian después usando el protocolo anteriormente
descrito y los péptidos que corresponden a las secuencias que puntdan positivamente se sintetizan y se ensayan
para determinar su capacidad de unirse a moléculas purificadas de HLA-A-*0201 in vitro (HLA-A*0201 se considera
que es un prototipo de la molécula del supertipo A2).

Estos péptidos se ensayan después para determinar la capacidad de unirse a moléculas adicionales del supertipo
A2 (A*0202, A*0203, A*0206 y A*6802). Los péptidos que se unen a al menos tres de los cinco alelos del supertipo
A2 ensayados normalmente se consideraran agentes de unién de reactividad cruzada del supertipo A2. Los péptidos
preferidos se unen con una afinidad igual o menor de 500 nM a tres 0 mas moléculas del supertipo de HLA-A2.

Seleccion de epitopos portadores del supermotivo de HLA-A3

La secuencia o secuencias de la proteina STEAP-1 escaneadas anteriormente también se examinan para
determinar la presencia de péptidos con los anclajes primarios del supermotivo de HLA-A3. Los péptidos que
corresponden a las secuencias portadoras del supermotivo de HLA A3 se sintetizan después y se ensayan para
determinar la unién a las moléculas de HLA-A*0301 y HLA-A*1101, las moléculas codificadas por los dos alelos del
supertipo A3 mas frecuentes. Los péptidos que se unen a al menos uno de los dos alelos con afinidades de union de
<500 nM, a menudo < 200 nM, se ensayan después para determinar la unién con reactividad cruzada a los otros
alelos comunes del supertipo A3 (por ejemplo, A*3101, A*3301 y A*6801) para identificar aquellos que pueden
unirse a al menos tres de las cinco moléculas del supertipo HLA-A3 ensayadas.

69



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2532757713

Seleccion de epitopos portadores del supermotivo de HLA-B7

La proteina o proteinas STEAP-1 escaneadas anteriormente se analizan también para determinar la presencia de
péptidos de 8-, 9- 10-, u 11-meros con el supermotivo de HLA-B7. Los péptidos correspondientes se sintetizan y se
ensayan para determinar la unién a HLA-B*0702, la molécula codificada por el alelo mas comun del supertipo B7 (es
decir, el alelo prototipico del supertipo B7). Los péptidos que se unen a B*0702 con una Clsp de <500 nM se
identifican usando métodos convencionales. Estos péptidos se ensayan después para determinar la unién a otras
moléculas comunes del supertipo B7 (por ejemplo, B*3501, B*5101, B*5301, y B*5401). De este modo se identifican
los péptidos que pueden unirse a tres 0 mas de los cinco alelos del supertipo B7 ensayados.

Seleccion de epitopos portadores de motivos Al y A24

Para aumentar adicionalmente la cobertura de la poblacion, pueden incorporarse también epitopos HLA-A1 y -A24
en las composiciones de vacuna. También puede realizarse un analisis de la proteina STEAP-1 para identificar
secuencias que contengan los motivos HLA-A1 y A24.

Los epitopos de unién de alta afinidad y/o reactividad cruzada que portan otros motivos y/o supermotivos se
identifican usando metodologia analoga.

Ejemplo 14: Confirmacién de imunogenicidad

Los péptidos portadores del supermotivo A2 de CTL candidatos con reactividad cruzada que se identifican tal como
se describe en el presente documento se seleccionan para confirmar la inmunogenicidad in vitro. La confirmacién se
realiza usando la siguiente metodologia:

Lineas celulares diana para exploracién celular:

Se uso la linea celular 221A2.1, producida por transferencia del gen HLA-A2.1 en la linea celular B-linfoblastoidea
humana mutante nula de HLA-A, B, C, 721.221, como diana cargada con péptido para medir la actividad del CTL
restringido a HLA-A2.1. Esta linea celular se cultivd en medio RPMI-1640 complementado con antibiéticos, piruvato
sodico, aminoacidos no esenciales y FCS al 10 % (v/v) termoinactivado. Las células que expresan un antigeno de
interés, o transfectantes que comprenden el gen que codifica el antigeno de interés, pueden usarse como células
diana para confirmar la capacidad de los CTL especificos de péptido para reconocer el antigeno endégeno.

Cultivos de induccién primaria de CTL:

Generacion de Células Dendriticas (CD): CMSP se descongelaron en RPMI con 30 ug/ml de ADNasa, se lavaron
dos veces y se resuspendieron en medio completo (RPMI-1640 mas 5 % de suero humano AB, aminoacidos no
esenciales, piruvato sodico, L-glutamina y penicilina/estreptomicina). Los monocitos se purificaron mediante siembra
de 10 x 10° CMSP/pocillo en una placa de 6 pocillos. Después de 2 horas a 37 °C, las células no adherentes se
eliminaron mediante agitacion suave de las placas y aspiracién de los sobrenadantes. Las células se lavaron un total
de tres veces con 3 ml de RPMI para eliminar la mayor parte de las células no adherentes y laxamente adheridas.
Después se afadieron 3 ml de medio completo que contenia 50 ng/ml de GM-CSF y 1.000 U/ml de IL-4 a cada
pocillo. El TNFa se afiadio a las CD el dia 6 a 75 ng/ml y las células se usaron para cultivos de induccion de CTL el
dia7.

Induccion de CTL con CD y Péptido: células T CD8+ se aislaron por seleccion positiva con perlas inmunomagnéticas
Dinales (Dynabeads® M-450) y el reactivo detacha-bead®. Normalmente, se procesaron aproximadamente 200-250
x 10° CMSP para obtener 24 x 10° células T CD8* (suficientes para una placa de cultivo de 48 pocillos). Brevemente,
los CMSP se descongelaron en RPMI con 30 pug/ml de ADNasa, se lavaron una vez con PBS que contenia 1 % de
suero AB humano y se resuspendieron en PBS/1 % suero AB a una concentracion de 20 x 10° células/ml. Las perlas
magnéticas se lavaron 3 veces con PBS/suero AB, se afiadieron a las células (140 ul 1 perla/20 x 10° células) y se
incubaron durante 1 hora a 4 °C con mezcla continua. Las perlas y las células se lavaron 4x con PBS/suero AB para
eliminar las células no adherentes y se resuspendié a 100 x 10° células/ml (basandose en el nimero de células
original) en PBS/suero AB que contenia 100 ul/ml de reactivo detacha-bead® y 30 ug/ml de ADNasa. La mezcla se
incub6é durante 1 hora a temperatura ambiente con mezcla continua. Las perlas se lavaron de nuevo con
PBS/AB/ADNasa para recoger las células T CD8+. Las CD se recogieron y se centrifugaron a 1300 rpm durante 5-7
minutos, se lavaron una vez con PBS con BSA al 1 %, se contaron y se pulsaron con 40 ug/ml de péptido a una
concentracion celular de 1-2 x 10%/ml en presencia de 3 pg/ml de B2 microglobulina durante 4 horas a 20 °C. Las CD
se irradiaron después (4.200 rads), se lavaron 1 vez con medio y se contaron de nuevo.

Establecimiento de cultivos de induccion: se co-cultivaron 0,25 ml de CD generadas por citocina (a 1 x 50°

células/ml) con 0,25 ml de células T CD8+ (a 2 x 10° células/ml) en cada pocillo de una placa de 48 pocillos en
presencia de 10 ng/ml de IL-7. Se afiadi6 IL-10 recombinante humana el dia siguiente a una concentracion final de
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10 ng/ml y se afiadié IL-2 recombinante humana 48 horas después a 10 Ul/ml.

Reestimulacion de los cultivos de induccion con células adherentes pulsadas con péptidos: siete y catorce dias
después de la primera induccion, las células se reestimularon con células adherentes pulsadas con péptidos. Las
CMSP se descongelaron y se lavaron dos veces con RPMI y ADNasa. Las células se resuspendieron a 5 x 10°
células/ml y se irradiaron a ~4200 rads. Las CMSP se sembraron a 2 x 10° en 0,5 ml de medio completo por pocillo y
se incubaron durante 2 horas a 37 °C. Las placas se lavaron dos veces con RPMI golpeando suavemente la placa
para eliminar las células no adherentes y las células adherentes se pulsaron con 10/ug/ml de péptido en presencia
de 3 ug/ml de B2 microglobulina en 0,25 ml de RPMI/5 % de AB por pocillo durante 2 horas a 37 °C. La solucién de
péptidos de cada pocillo se aspir6 y los pocillos se lavaron una vez con RPMI. La mayor parte del medio se aspird
de los cultivos de induccion (células CD8+) y se llevé a 0,5 ml con medio reciente. Las células se transfirieron
después a los pocillos que contenian las células adherentes pulsadas con péptido. Veinticuatro horas después se
afadio6 IL-10 recombinante humana a una concentracion final de 10 ng/ml y al dia siguiente se afadié IL2 humana
recombinante y de nuevo 2-3 dias después a 50 Ul/ml (Tsai et al., Critical Reviews in Immunology 18(1-2): 65-75,
1998). Siete dlas mas tarde, los cultivos se ensayaron para determinar la actividad de CTL en un ensayo de
liberacion de *'Cr. En algunos experimentos los cultivos se ensayan para el reconocimiento de péptidos especificos
en el ELISA de IFNy in situ en el momento de la segunda reestimulacién seguido de un ensayo de reconocimiento
enddgeno 7 dias después. Después de la expansion, se mide la actividad en ambos ensayos para una comparacion
frente a frente.

Medicion de la actividad litica de CTL mediante liberacién de *'Cr.

Siete dias desgues de la segunda reestimulacién, se determind la citotoxicidad en un ensayo convencional (5 h) de
liberacion de *'Cr ensayando los pocillos individuales a una relacion de E:D simple. Las dianas pulsadas con
péptidos se prepararon incubando las células con 10 pug/ml de péptido durante toda la noche a 37 °C.

Las células diana adherentes se retiraron de los matraces de cultivo con tripsina/EDTA. Las células diana se
marcaron con 200 uCi de cromato SOdICO *'Cr (Dupont, Wilmington, DE) durante 1 hora a 37 °C. Las células diana
marcadas se resuspendieron a 10° por ml y se diluyeron a 1:10 con células K562 a una concentracion de 3,3 x
10%ml (una linea celular de eritoblastoma sensible a NK que se usa para reducir la lisis no especifica). Las células
diana (100 pl) y efectoras (100 pl) se sembraron en placas de 96 pocillos de fondo redondo y se incubaron durante 5
horas a 37 °C. En ese momento, se recogieron 100 ul de sobrenadante de cada pocillo y el porcentaje de lisis se
determiné de acuerdo con la férmula:

[{cpm de la muestra de ensayo-cpm de la muestra de liberacion de’'cr espontdeo J{cpmde la muestra de liberacion maxima de’'Cr-

cpm de la muestra de liberacion de’'Cr espontaneo)]x100.

Se determiné la liberacion maxima y espontanea incubando las dianas marcadas con Triton X-100 al 1 % y medio
solo, respectivamente. Se definié un cultivo positivo como uno en el que la lisis especifica (muestra-fondo) es del 10
% 0 mayor en el caso de pocillos individuales y del 15 % o mayor a las dos relaciones de E : D mas altas cuando se
ensayaron los cultivos expandidos.

Medicién in situ de la produccién de IFNy humana como un indicador de péptidos especificos y enddégenos

Reconocimiento

Placas Immulon 2 se cubrieron con anticuerpo monoclonal anti- IFFy humano de ratén (4 pg/ml NaHCO3 0,1 M, pH
8,2) durante la noche a 4 °C. Las placas se lavaron con PBS sin Cca® Mg2+/Tween 20 al 0,05 % y se bloquearon con
PBS/FCS al 10 % durante dos horas, después de las cuales los CTL (100 wl/pocillo) y las dianas (100 wl/pocillo) se
afnadieron a cada pocillo, dejando pocillos vacios para los patrones y los blancos (que solo reC|b|eron medio). Las
células diana, dianas pulsadas con péptidos o0 enddégenas, se usaron a una concentracion de 1 x 10° células/ml. Las
placas se incubaron durante 48 horas a 37 °C con COzal 5 %.

Se afnadié IFN-gamma recombinante a los pocillos patron comenzando a 400 pg o 1200pg/100 microlitros/pocillo y la
placa se incub6 durante dos horas a 37 °C. Las placas se lavaron y se anadieron 100 ul de anticuerpo monoclonal
anti-IFN-gamma humano de ratén marcado con biotina (2 microgramos/ml en PBS/FCS al 3 %/Tween 20 al 0,05 %)
y se incub6 durante 2 horas a temperatura ambiente. Después de lavar de nuevo, se afiadieron 100 microlitros de
HRP-estreptavidina (1:4000) y las placas se incubaron durante una hora a temperatura ambiente. Después, las
placas se lavaron 6x con tampdn de lavado, se afiadieron 100 microlitros/pocillo de solucién de revelado (TMB 1:1),
y se dejo revelar las placas durante 5-15 minutos- La reaccion se detuvo con 50 microlitros/pocillo de HsPO4 1 My
se realizd la lectura a una DO de 450. Un cultivo se consideraba positivo si media al menos 50 pg de IFN-
gamma/pocillo por encima del fondo y era dos veces el nivel de expresién del fondo.

Expansion de CTL
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Aquellos cultivos que demostraban actividad litica especifica contra dianas pulsadas por péptido y/o dlanas
tumorales se expandieron durante un periodo de dos semanas con anti-CD3. Brevemente, se afiadieron 5 x 10*
células CD8+ a un matraz T25 que contenia lo siguiente: 1 x 10® CMSP irradiadas (4.200 rad) (autdlogas o
alogénicas) por ml, 2 x 10° células transformadas con el VEB irradiadas (8.000 rad) por ml, y OKT3 (anti-CD3) a 30
ng por ml en RPMI-1640 que contenia suero AB humano al 10 % (v/v), amino&cidos no esenciales, piruvato sodico,
2-mercaptoetanol 25 uM, L-glutamina y penicilina/estreptomicina. Se afadié IL2 humana recombinante 24 horas mas
tarde a una concentracion final de 200 Ul/ml y cada tres dias posteriormente con medio reciente a 50 Ul/ml. Las
células se dividian si la concentracién superaba 1 x 10 ®/ml y los cultivos se ensayaron entre los dias 13y 15 a
relaciones de E : D de 30, 10, 3y 1:1 en el ensayo de liberacién de *'Cr o a 1 x 10%ml en el ensayo de IFNy in situ
usando las mismas dianas que antes de la expansion.

Los cultivos se expandieron en ausencia de anti-CD3* del siguiente modo. Se seleccionaron Ios cultivos que
demostraban actividad litica especifica contra dlanas peptidicas y endégenas y se afiadieron 5 x 10* células CD8" a
un matraz T25 que contenia lo siguiente: 1 x 10° CMSP autélogas por ml que se habian pulsado con péptido con 10
ug/ml de péptido durante dos horas a 37 °C e irradiadas (4.200 rad); 2 x 10° células transformadas con el VEB
irradiadas (8.000 rad) por ml de RPMI-1640 que contenia suero AB humano al 10% (v/v), AA no esenciales, piruvato
sodico, 2-ME 25 mM, L-glutamina y gentamicina.

Inmunogenicidad de péptidos portadores del supermotivo A2

Los péptidos de unién con reactividad cruzada del supermotivo A2 se ensayaron en el ensayo celular para
determinar la posibilidad de inducir CTL especificos de péptidos en individuos normales. En este andlisis, se
considera que un péptido es normalmente un epitopo si induce CTL especificos de péptidos en al menos individuos,
y preferentemente, también reconoce el péptido expresado de manera enddgena.

La inmunogenicidad también puede confirmarse usando CMSP aisladas de pacientes portadores de un tumor que
expresa STEAP-1. Brevemente, las CMSP se aislan de pacientes, se re-estimulan con monocitos pulsados con
péptidos y se ensayan determinar la capacidad de reconocer células diana pulsadas con péptidos asi como células
transfectadas que expresan de manera enddgena el antigeno.

Evaluacién de la inmunogenicidad de A*03/A11

Los péptidos de unién con reactividad cruzada portadores del supermotivo HLA-A3 también se evallan para
determinar la inmunogenicidad usando metodologia analoga a la que se us6 para evaluar la inmunogenicidad de los
péptidos de los supermotivos HLA-A2.

Evaluacién de la inmunogenicidad de B7

La exploracion de la inmunogenicidad de los péptidos de unién con reactividad cruzada de supertipo B7 identificados
tal como se expone en el presente documento se confirma de manera analoga a la confirmacién de péptidos
portadores de supermotivos A2 y AS3.

Los péptidos portadores de otros supermotivos/motivos, por ejemplo, HLA-A1, HLA-A24 etc. también se confirman
usando metodologia similar.

Ejemplo 15: implementacion del supermotivo extendido para mejorar la capacidad de unién de epitopos
nativos mediante la creacion de analogos

Los motivos y supermotivos de HLA (que comprenden restos primarios y/o secundarios) son Utiles para la
identificacién y la preparacion de péptidos nativos de alta reactividad cruzada, tal como se demuestra en el presente
documento. Ademas, la definicién de motivos y supermotivos de HLA también permite modificar genéticamente
epitopos de alta reactividad cruzada identificando restos dentro de una secuencia peptidica nativa que pueden
analogarse para conferir al péptido determinadas caracteristicas, por ejemplo, mejor reactividad cruzada dentro del
grupo de las moléculas de HLA que comprende un supertipo, y/o mayor afinidad de union para algunas o todas las
moléculas de HLA. Los ejemplos de péptidos de analogia que muestran afinidad de unién modulada se exponen en
este ejemplo.

Analogizacién en restos de anclaje primarios

Las estrategias de modificacién genética de los péptidos estan implementadas para aumentar adicionalmente la
reactividad cruzada de los epitopos. Por ejemplo, los anclajes principales de péptidos portadores del supermotivo A2
estan alterados, por ejemplo, para introducir una L, I, V o M preferida en la posicién 2, y | o V en el extremo C.
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Para analizar la reactividad cruzada de los péptidos analogos, cada analogo modificado genéticamente se ensaya
inicialmente para determinar la unidén al alelo prototipico del supertipo A2 A*0201, después, si se mantiene la
capacidad de unién a A*0201, para una reactividad cruzada del supertipo A2.

Como alternativa, un péptido se confirma como de unién a uno o a todos los miembros del supertipo y después se
establece la analogia para modular la afinidad de unién a uno cualquiera (0 mas) de los miembros del supertipo para
afadir cobertura a la poblacién.

La seleccién de analogos para la inmunogenicidad en un analisis de exploracion celular normalmente se restringe
adicionalmente mediante la capacidad del péptido parental de tipo silvestre (TS) para unirse al menos débilmente, es
decir, unirse a una Clso de 5000 nM o menor, a tres 0 mas de los alelos de supertipo A2. El razonamiento para este
requerimiento es que los péptidos de TS deben estar presentes endégenamente en suficiente cantidad para ser
biolégicamente relevantes. Se ha mostrado que los péptidos analogados tienen inmunogenicidad y reactividad
cruzada aumentada por células T especificas para el epitopo parental (véase, por ejemplo, Parkhurst et al., J.
Immunol. 157: 2539, 1996; y Pogue et al., Proc. Natl. Acad. Sci. EE.UU. 92: 8166, 1995).

En la exploracion celular de estos analogos peptidicos, es importante confirmar que los CTL especificos del analogo
también son capaces de reconocer el péptido de tipo silvestre y, cuando sea posible, células diana que expresan
enddgenamente el epitopo.

Analogizacién de péptidos portadores de supermotivos de HLA-A3 y B7

Los analogos de péptidos portadores de supermotivos de HLA-A3 se generan usando estrategias similares a las
empleadas para la analogizacion de péptidos portadores del supermotivo de HLA-A2. Por ejemplo, los péptidos que
se unen a 3/5 de las moléculas del supertipo A3 se modifican genéticamente en restos de anclaje primario para
poseer un resto preferido (V, S, M o A) en la posicién 2.

Los péptidos analogos se ensayan después para determinar capacidad de unirse a A*03 y A*11 (alelos prototipicos
del supertipo A3). Después, se confirma que estos péptidos que demuestran una capacidad de unién < 500 nM,
tienen reactividad cruzada con el supertipo AS.

De manera similar a los péptidos portadores de los motivos A2 y A3, los péptidos que se unen a 3 o mas alelos del
supertipo B7 pueden mejorarse, cuando es posible, para conseguir una unién de reactividad cruzada aumentada o
una mayor afinidad de uniéon o semivida de unién. Los péptidos portadores del supermotivo B7, por ejemplo, se
modifican genéticamente para poseer un resto preferido (V, I, L o F) en la posicion de anclaje primario del extremo
C, tal como demuestran Sidney et al. (J. Immunol. 157: 3480-3490, 1996).

Los Analogizacion en restos de anclaje primario de otros epitopos portadores de motivos y/o supermotivos se
realizan de una manera similar.

La inmunogenicidad de los péptidos analogos se confirma después, normalmente en un ensayo de exploracion
celular. De nuevo, es generalmente importante demostrar que los CTL especificos de analogos también son
capaces de reconocer el péptido de tipo silvestre y, cuando sea posible, dianas que expresan enddégenamente el
epitopo.

Analogizacién en restos del anclaje secundario

Por otra parte, los supermotivos de HLA son valiosos en la modificacién genética de péptidos con alta reactividad
cruzada y/o de péptidos que se unen a moléculas de HLA con afinidad aumentada mediante la identificacién de
restos particulares en posiciones de anclaje secundarias que se asocian con dichas propiedades. Por ejemplo, se
analiza la capacidad de unién de un péptido portador de un supermotivo B7 con un resto F en la posicién 1. El
péptido se analoga después, por ejemplo, para sustituir L por F en la posicion 1. El péptido analogado se evalla
para determinar la afinidad de unién aumentada, la semivida de union y/o la reactividad cruzada aumentada. Dicho
procedimiento identifica péptidos analogados con propiedades potenciadas.

Los analogos modificados genéticamente con capacidad de unién o reactividad cruzada suficientemente mejorada
también pueden ensayarse para determinar la inmunogenicidad en ratones transgénicos de HLA-B7, siguiendo por
ejemplo, una inmunizacion IFA o lipopeptidica. Los péptidos analogados se ensayan adicionalmente para determinar
la capacidad de estimular una respuesta de recuerdo usando CMSP de pacientes con tumores que expresan
STEAP-1.

Otras estrategias de analogizacién

Otra forma de analogizar péptidos, no relacionados con posiciones de anclaje, implica la sustitucién de un cisteina
por un acido o amino butirico. Debido a su naturaleza quimica, la cisteina es propensa a formar puentes disulfuro y
alterar suficientemente el péptido estructuralmente de modo que reduce su capacidad de unién. La sustitucion de
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acido o amino butirico por cisteina no solo alivia este problema, sino que se ha mostrado que mejora las
capacidades de unién y unién cruzada en algunos casos (véase, por ejemplo, la revisién de Sette et al., In:
Persistent Viral Infection, Eds. R. Ahmed y I. Chen, John Wiley & Sons, England, 1999).

Por lo tanto, mediante el uso de sustituciones de un solo aminoacido, pueden modularse las propiedades de unién
y/o de reactividad cruzada de ligandos peptidicos por moléculas de supertipo HLA.

Ejemplo 16: Identificacion y confirmacion de secuencias derivadas de STEAP-1 con motivos de unién a HLA-
DR

Los péptidos epitdpicos portadores de un supermotivo o motivo de HLA de clase Il se identifican y se confirman tal
como se explica a continuacion usando metodologia similar a la descrita para los péptidos de HLA de Clase |.

Seleccion de epitopos portadores de supermotivos de HLA-DR

Para identificar epitopos de HTL de HLA de clase Il, derivados de STEAP-1, se analiza un antigeno de STEAP-1
para determinar la presencia de secuencias portadoras de un motivo o supermotivo de HLA-DR. Especificamente,
se seleccionan secuencias 15-meros que comprenden un supermotivo DR, que comprende un nucleo de 9-meros, y
tres restos N y C terminales de las regiones flanqueantes (15 5 aminoacidos totales).

Se han desarrollado protocolos para predecir la unién peptidica a moléculas DR (Southwood et al., J. Immunol. 160:
3363-3373, 1998). Estos protocolos, especificos para moléculas DR individuales, permiten la puntuacién, y la
clasificacion, de regiones nucleo de 9-meros. Cada protocolo no solamente puntla secuencias peptidicas para
determinar la presencia de anclajes primarios al supermotivo de DR (es decir en la posicién 1y posicién 6) dentro de
un nucleo de 9-meros, sino que ademas evalla secuencias para determinar la presencia de anclajes secundarios.
Usando tablas de seleccion especificas de alelo (véase, por ejemplo, Southwood et al., ibid), se ha descubierto que
estos protocolos seleccionan de manera eficaz secuencias peptidicas con una alta probabilidad para unirse a una
molécula DR particular. Adicionalmente, se ha descubierto que, realizando estos protocolos en tandem,
especificamente aquellos para DR1, DR4w4 y DR7, pueden seleccionarse de manera eficaz péptidos con
reactividad cruzada para DR.

Los péptidos derivados de STEAP-1 identificados anteriormente se ensayan para determinar su capacidad de union
por diversas moléculas HLA-DR comunes. Todos los péptidos se ensayan inicialmente para determinar la union a
las moléculas DR en el primer panel: DR1, DR4w4 y DR7. Los péptidos que se unen a al menos dos de estas tres
moléculas DR se ensayan después para determinar la unién a moléculas DR2w2 31, DR2w2 2, DR6w19 y DR9 en
ensayos secundarios. Finalmente, los péptidos que se unen a al menos dos de las cuatro moléculas DR del panel
secundario, y por lo tanto acumulativamente al menos a cuatro de siete moléculas DR diferentes, se exploran para
determinar la unién a moléculas DR4w15, DR5w11 y DR8w2 en ensayos terciarios. Se considera que los péptidos
que se unen a al menos siete de las diez moléculas DR que comprenden los ensayos de exploracién primarios,
secundarios y terciarios, son agentes de unién a DR de reaccidén cruzada. Son de particular interés los péptidos
derivados de STEAP-1 que se encontr6 que se unian a alelos comunes de HLA-DR.

Seleccion de péptidos con motivos DR3

Dado que alelo HLA-DRS3 es un alelo frecuente en las poblaciones caucasica, africana e hispana, la capacidad de
unién a DR3 es un criterio relevante en la seleccién de epitopos HTL. Por lo tanto, los péptidos que muestran ser
candidatos pueden también ensayarse para determinar su capacidad de uniéon a DR3. Sin embargo, en vista de la
especificidad de unién del motivo DR3, los péptidos que se unen solamente a DR3 pueden considerarse también
como candidatos para su inclusion en una formulacién de vacuna.

Para identificar de manera eficaz péptidos que se unen a DRS3, se analizan antigenos diana de STEAP-1 para las
secuencias que llevan uno de los dos motivos de union especificos de DR3 notificados por Geluk et al. (J. Immunol.
152: 5742-5748, 1994). Los péptidos correspondientes se sintetizan después y se confirma que tienen la capacidad
de unirse a DR3 con una afinidad de 1 uM o mejor, es decir, menor de 1 uM. Se descubren péptidos que cumplen
estos criterios de unién y se califican como agentes de union de alta afinidad al HLA de clase II.

Los epitopos que se unen a DR3 identificados de este modo se incluyen en composiciones de vacunas con epitopos
peptidicos portadores de supermotivo DR.

De manera similar al caso de los péptidos portadores de motivos de HLA de clase |, los péptidos portadores de
motivos de HLA de clase Il se analogizan para mejorar la afinidad o la reactividad cruzada. Por ejemplo, el acido
aspartico en la posicion 4 de la secuencia nicleo de 9-meros es un resto 6ptimo para la uniéon a DRS3, y la sustitucién
por ese resto a menudo mejora la union a DR3.
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Ejemplo 17: inmunogenicidad de epitopos HTL derivados de STEAP-1

Este ejemplo determina epitopos portadores de supermotivos DR y motivos DR3 entre los identificados usando la
metodologia expuesta en el presente documento.

La inmunogenicidad de los epitopos HTL se confirma de una manera andloga a la determinacién de la
inmunogenicidad de los epitopos CTL, evaluando la capacidad de estimular respuestas HTL y/o usando modelos de
raton transgénico adecuados. La inmunogenicidad se determina explorando: 1.) la induccion primaria in vitro usando
CMSP normales o 2.) respuestas de recuerdo de pacientes que tienen tumores que expresan STEAP-1.

Ejemplo 18: calculo de frecuencias fenotipicas de supertipos de HLA en diversos fondos étnicos para
determinar la amplitud de cobertura de la poblacidon

Este ejemplo ilustra la evaluacion de la amplitud de cobertura de la poblacién de la composicion de vacuna
comprendida por multiples epitopos que comprenden multiples supermotivos y/o motivos.

Para analizar la cobertura de la poblacién, se determinan frecuencias génicas de alelos HLA. Las frecuencias
génicas de cada alelo HLA se calculan a partir de frecuencias antigénicas o alélicas utilizando la féormula de
distribucion binomial gf=1-(SQRT(1-af)) (véase, por ejemplo, Sidney et al., Human Immunol. 45: 79-93, 1996). Para
obtener frecuencias fenotipicas totales, se calculan las frecuencias génicas acumulativas y las frecuencias
antigénicas acumulativas obtenidas usando la formula inversa [af=1-(1-Cgf)°.

Cuando no se dispone de datos de frecuencia a nivel de tipificacion de ADN, se supone correspondencia con las
frecuencias antigénicas serolégicamente definidas. Para obtener cobertura de poblaciéon de supertipos posible total
no se supone desequilibrio de ligamiento, y solo se incluyen los alelos que se confirma que pertenecen a cada uno
de los supertipos (estimaciones minimas). Las estimaciones de cobertura posible total obtenidas por combinaciones
inter-loci se realizan afnadiendo a la cobertura A la proporciéon de la poblacion no cubierta A que podria esperarse
que estuviera cubierta por los alelos B considerados (por ejemplo, total=A+B*(1-A)). Los miembros confirmados del
supertipo similar a A3 son A3, A11, A31, A*3301 y A*6801. Aunque el supertipo similar a A3 también puede incluir
A34, A66 y A*7401, estos alelos no se incluyeron en los célculos de frecuencia total. Del mismo modo, los miembros
confirmados de la familia del supertipo similar a A2 son A*0201, A*0202, A*0203, A*0204, A*0205, A*0206, A*0207,
A*6802 y A*6901. Finalmente, los alelos confirmados de supertipo similar a B7 son: B7, B*3501-03, B51, B*5301,
B*5401, B*5501-2, B*5601, B*6701 y B*7801 (potencialmente también B*1401, B*3504-06, B*4201 y B*5602).

La cobertura de la poblacion obtenida combinando los supertipos A2-, A3- y B7- es de aproximadamente 86 % en
cinco grupos étnicos principales. La cobertura puede ampliarse incluyendo péptidos portadores de motivos A1y A24.
En promedio, A1 esta presente en el 12 % y A24 en el 29 % de la poblacion en cinco grupos étnicos principales
distintos (caucasico, africano, norteamericano, chino, japonés e hispano). En conjunto, estos alelos estan
representados con una frecuencia media del 39 % en estas mismas poblaciones étnicas. La cobertura total en las
etnias principales cuando se combinan A1 y A24 con la cobertura de los alelos de los supertipos A2-, A3- y B7- es
>95 %. Puede usarse un enfoque analogo para estimar la cobertura de poblaciéon obtenida con combinaciones de
epitopos portadores de motivos de clase Il.

Los estudios de inmunogenicidad en seres humanos (por ejemplo, Bertoni et al., J. Clin. Invest. 100: 503, 1997;
Doolan et al., Immunity 7: 97, 1997; y Threlkeld et al., J. Immunol. 159: 1648, 1997) han mostrado que los péptidos
de unién con reactividad cruzada alta son casi siempre reconocidos como epitopos. El uso de péptidos de unién con
reactividad cruzada alta es un criterio de seleccidén importante en la identificacién de epitopos candidatos para su
inclusién en una vacuna que es inmunogénica en una poblacion diversa.

Con un numero suficiente de epitopos (como se divulga en el presente documento y en técnica), se predice una
cobertura de la poblacion media que sea mayor del 95 % en cada una de las principales poblaciones étnicas. El
andlisis de simulacion de teorias de juego de Monte Carlo, conocido en la técnica (véase, por ejemplo, Osborne, M.
J. y Rubinstein, A. “A course in game theory” MIT Press, 1994), puede usarse para estimar que porcentaje de
individuos en una poblacion comprendida por los grupos étnicos caucasico, africano, norteamericano, japonés, chino
e hispano, reconocerian los epitopos de la vacuna que se describe en el presente documento. Un porcentaje
preferente es del 90 %. Un porcentaje mas preferente es del 95 %.

Ejemplo 19: Reconocimiento CTL de antigenos procesados endogenamente después de sensibilizacidon

Este ejemplo confirma que los CTL inducidos por epitopos peptidicos nativos o andlogos identificados y
seleccionados tal como se describe en el presente documento, reconocen antigenos endégenamente sintetizados,
es decir, nativos.

Células efectoras aisladas de ratones transgénicos que estan inmunizados con epitopos peptidicos, por ejemplo

epitopos portadores de supermotivos HLA-A2, se re-estimulan in vitro usando células estimuladoras cubiertas con
péptidos. Seis dias después, las células efectoras se ensayan para determinar la citotoxicidad y las lineas celulares
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que contienen actividad citotéxica especifica de péptido se re-estimulan adicionalmente. Seis dias mas tarde, estas
lineas celulares Se ensayan adicionalmente para determinar la actividad citotoxica en células diana Jurkat-A2. 1/Kb
marcadas con *'Cr en ausencia o presencia de péptido, y también se ensaya en células diana marcadas con e
que portan el antigeno sintetizado endégenamente, es decir, células que se transfectan establemente con vectores
de expresion de STEAP-1.

Los resultados demuestran que las lineas CTL obtenidas de animales sensibilizados con el epitopo peptidico,
reconocen el antigeno de STEAP-1 sintetizado endégenamente. La eleccién del modelo de ratén transgénico que se
usa para dicho analisis deEende del epitopo o de los epitopos que se estén evaluando. Ademas de ratones
transgénicos HLA-A*0201/K", también pueden usarse diversos otros modelos de ratdén transgénico, que incluyen
ratones con A11 humano, que también pueden usarse para evaluar epitopos A3, y se han caracterizado alelos B7 y
se estan desarrollando otros (por ejemplo, ratones transgénicos para HLA-A1 y A24). También se han desarrollado
modelos de ratén para HLA-DR1 y HLA-DR3 que pueden usarse para evaluar epitopos de HTL.

Ejemplo 20: actividad de epitopos conjugados con CTL-HTL en ratones transgénicos

Este ejemplo ilustra la induccién de los CTL y HTL en ratones transgénicos, usando composiciones de vacuna de
HTL y CTL derivados de STEAP-1. La composiciéon de vacuna que se usa en el presente documento comprende
péptidos a administrar a un paciente con un tumor que expresa STEAP-1. La composicién peptidica puede
comprender multiples epitopos CTL y/o HTL. Los epitopos se identifican usando metodologia como se describe en el
presente documento. Este ejemplo también ilustra que puede obtenerse inmunogenicidad potenciada mediante la
inclusién de uno o mas epitopos HTL en una composiciéon de vacuna CTL; dicha una composicion peptidica puede
comprender un epitopo HTL conjugado con un epitopo CTL. El epitopo CTL puede ser uno que se une a multiples
miembros de la familia de HLA con una afinidad de 500 nM o menor, o analogos de ese epitopo. Si se desea los
péptidos pueden lipidarse.

Procedimientos de inmunizacion: la inmunizacion de ratones transgenlcos se realiza tal como se describe (Alexander
et al., J. Immunol. 159: 4753-4761, 1997). Por ejemplo, ratones A2/K®, que son transgénicos para el alelo HLA A2.1
humano y que se usan para confirman la inmunogenicidad de los epltopos portadores de motivos HLA-A*0201 o
supermotivos HLA-A2, y que se sensibilizan por via subcutanea (en la base de la cola) con 0,1 ml de péptido en
adyuvante completo de Freund, o si la composicion peptidica es un conjugado CTL/HTL lipidado, en DMSO/solucion
salina, o si la composicién peptidica es un polipéptido, en PBS o Adyuvante Incompleto de Freund. Siete dias
después de la sensibilizacién, los esplenocitos obtenidos de estos animales se re-estimulan con linfoblastos
activados con LPS irradiados cubiertos con péptido.

Lineas celulares: las células diana para los ensayos de citotoxicidad especifica de péptido son células Jurkat
transfectadas con el gen quimérico de HLA-A2. 1/K® (por ejempilo, Vitiello et al., J. Exp. Med. 173: 1007, 1991).

Activacion de CTL in vitro: una semana despues de la sensibilizacion, se cocultivaron células de bazo (30 x 10°
células/matraz) a 37 °C con linfoblastos (10 x 10° células/matraz) cubiertos con péptidos singénicos, irradiados (3000
rads) en 10 ml de medio de cultivo/matraz T25. Seis dias después, las células efectoras se recogen y se ensayan
para determinar la actividad citotdxica.

Ensayo de actividad citotéxica: se incubaron células diana (1,0 a 1,5 x 10°) a 37 °C en presencia de 200 pl de °'Cr.
Después de 60 minutos, las células se lavan tres veces y se re-suspenden en medio R10. Se afnade el péptido
cuando se requiere a una concentracion de 1 pg/ml. Para el ensayo, se afaden 10 células diana marcadas con *'Cr
a distintas concentraciones de células efectoras (volumen final 200 ul) en placas de 96 pocillos de fondo en U.
Después de un periodo de incubacién de 6 horas a 37 °C, se recoge una alicuota de 0,1 ml de sobrenandante de
cada pocillo y se determina la radioactividad en un contador automatico gamma Micromedic. El porcentaje de lisis
especifica se determina mediante la férmula: porcentaje de liberacion especifica = 100 x (Iiberacién experimental —
liberacion espontanea)/(liberacion maxima — liberacion espontanea). Para facilitar la comparamon entre ensayos CTL
distintos t[))rocesados en las mismas condiciones, se expresan los datos del % de liberacién de °'Cr como unidades
liticas/10” células. Una unidad litica se define arbitrariamente como el nimero de celulas efectoras necesario para
conseguir una lisis del 30 % de 10 000 células diana en un ensayo de liberacion de °'Cr de seis horas. Para obtener
unidades liticas espeC|f|cas/1O las unidades liticas/10® obtenidas en ausencia de péptidos se restan de las
unidades liticas/10° obtenidas en presencia de péptido. Por ejemplo si se obtiene el 30 % de liberacion de °'Cr en la
relacién entre efector (E): dlana (D) de 50:1 (es decir, 5 x 10° células efectoras por 10.000 dianas) en ausencia de
péptido y 5:1 (es decir, 5 x 10* células efectoras por 10.000 dianas) en presencia de péptido, las unidades liticas
especificas serian: [(1/50.000)-(1/500.000)] x 10% =18 UL.

Los resultados se analizan para evaluar la magnitud de las respuestas CTL de los animales inyectados con la
preparacion de vacuna del conjugado inmunogénico CTL/HTL y se comparan con la magnitud de la respuesta CTL
conseguida usando, por ejemplo, epitopos CTL, como se explica anteriormente en el Ejemplo titulado “Confirmacién
de la Inmunogenicidad”. Un analisis similar a este puede realizarse para confirmar la inmunogenicidad de
conjugados peptidicos que contienen multiples epitopos CTL y/o multiples epitopos HTL. De acuerdo con estos
procedimientos, se ha descubierto que se induce una respuesta CTL, y que después de la administracion de dichas

76



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2532757713

composiciones se induce simultaneamente una respuesta HTL.

Ejemplo 21: seleccion de epitopos CTL y HTL para su inclusion en una vacuna especifica de STEAP-1.

. Este ejemplo ilustra un procedimiento para seleccionar epitopos peptidicos para composiciones de vacuna de la
invencion. En la composicion, los péptidos pueden estar en forma de una secuencia de &cido nucleico, bien de una
sola 0 mas secuencias (es decir, minigen) que codifica péptido o péptidos, o pueden ser péptidos sencillos y/o
poliepitépicos.

Se utilizan los siguientes principios cuando se selecciona una pluralidad de epitopos para su inclusion en una
composicién de vacuna. Para efectuar la seleccion se equilibra cada uno de los siguientes principios.

Se seleccionan epitopos que, después de la administracién, imitan respuestas inmunitarias que estan
correlacionadas con la eliminacién de STEAP-1. El nimero de epitopos usados depende de las observaciones de
los pacientes que espontaneamente eliminan STEAP-1. Por ejemplo, si se ha observado que los pacientes que
eliminan espontaneamente células que expresan STEAP-1 generan una respuesta inmunitaria contra al menos tres
(3) epitopos del antigeno STEAP-1, entonces deberian incluirse al menos tres epitopos para el HLA de clase 1. Se
usa un razonamiento similar para determinar los epitopos de HLA de clase II.

A menudo se seleccionan epitopos que tienen una afinidad de uniéon de una Clsp de 500 nM o menor para una
molécula de HLA de clase I, o para una la clase Il, una Clsg de 1000 nM o menor; o péptidos HLA de clase | con
puntuaciones de unién altas a partir del sitio web BIMAS, en la URL bimas.dcrt.nih.gov/.

Para obtener una cobertura amplia de la vacuna a través de una poblacion diversa, se seleccionan péptidos
portadores de supermotivos suficientes, o una matriz de péptidos portadores de motivos especificos de alelo
suficientes, para dar una amplia cobertura de la poblacién. En una realizacién, se seleccionan epitopos para
proporcionar al menos un 80 % de cobertura de la poblacion. Puede emplearse un analisis de Monte Carlos, una
evaluacion estadistica conocida en la técnica, para evaluar la amplitud, o redundancia, de la cobertura de la
poblacién.

Cuando se crean composiciones poliepitépicas, o un minigen que las codifica, es normalmente deseable generar el
péptido mas pequefio posible que incluya los epitopos de interés. Los principios empleados son similares, sino los
mismos, a los que se emplean cuando se selecciona un péptido que comprende epitopos anidados. Por ejemplo,
una secuencia de proteinas para la composicion de vacuna se selecciona debido a que tiene un nimero maximo de
epitopos incluidos en la secuencia, es decir, tiene una alta concentracion de epitopos. Los epitopos pueden estar
anidados o pueden solaparse (es decir, desplazados en fase unos con respecto a otros). Por ejemplo, con epitopos
solapantes, dos epitopos de 9-meros y un epitopo de 10-meros pueden estar presentes en un péptido de 10
aminoacidos. Cada epitopo puede exponerse u unirse mediante una molécula de HLA después de la administracion
de dicho péptido. Un péptido multiepitdpico puede generarse de manera sintética, recombinante, o por escision de la
fuente nativa. Como alternativa, puede prepararse un analogo de esta secuencia nativa, por lo cual uno o mas de los
epitopos comprenden sustituciones que alteran las propiedades de reactividad cruzada y/o de afinidad de unién del
péptido poliepitdpico. Dicha composicion de vacuna se administra con fines terapéuticos o profilacticos. Esta
realizacién proporciona la posibilidad de que un aspecto de procesamiento del sistema inmunitario ain no
descubierto se aplique a la secuencia nativa anidada y de ese modo facilite la produccion de composiciones de
vacuna inductoras de respuestas inmunitarias terapéuticas o profilactica. Adicionalmente dicha una realizaciéon
proporciona la posibilidad de motivos portadores de epitopos para una constitucién de HLA que se desconoce en el
presente. Ademas, esta realizacién (a falta de crear cualquier analogo) dirige la respuesta inmunitaria a multiples
secuencias peptidicas que estan realmente presentes en STEAP-1, evitando por tanto la necesidad de evaluar
cualquier epitopo de union. Finalmente, la realizacién proporciona una economia de escala cuando se producen
composiciones de vacuna de acidos nucleicos. En relacién con esta realizacion, pueden deducirse programas
informaticos de acuerdo con principios de la técnica, que identifiqguen en una secuencia diana, el mayor nimero de
epitopos por longitud de secuencia.

Cuando se administra una composicién de vacuna constituida por péptidos seleccionados, es segura, eficaz, y
suscita una respuesta inmunitaria similar en magnitud a una respuesta inmunitaria que controla o elimina células que
portan o que sobreexpresan STEAP-1.

Ejemplo 22: construccion de plasmidos de “minigenes” de ADN multiepitopico

Este ejemplo explica la construccién de un plasmido de expresién de minigenes. Los plasmidos de minigenes
pueden, por supuesto, contener diversas configuraciones de epitopos de célula B, CTL y/o HTL o andalogos de
epitopos tal como se describe en el presente documento.

Un plasmido de expresion de minigenes normalmente incluye mdltiples epitopos peptidicos CTL y HTL. En el

presente ejemplo, los epitopos peptidicos portadores de supermotivos HLA-A2, -A3, -B7 y los epitopos peptidicos
portadores de motivos HLA-A1 y A24 se usan junto con epitopos portadores del supermotivo DR y/o epitopos DR3.
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Los epitopos peptidicos portadores del supermotivo o motivo de HLA de clase | derivados de STEAP-1, se
seleccionan de modo que se representen supermotivos/motivos multiples para asegurar una amplia cobertura de
poblacién. De manera similar, los epitopos de HLA de clase Il se seleccionan de STEAP-1 para proporcionar una
amplia cobertura de poblacién, es decir, tanto los epitopos portadores del supermotivo HLA DR-1-4-7 como los
epitopos portadores del motivo HLA DR-3 se seleccionan para su inclusion en la construccién del minigen. Los
epitopos de CTL y HTL seleccionados se incorporan después en un minigen para la expresién en un vector de
expresion.

Dicha construccién puede incluir adicionalmente secuencias que dirigen los epitopos de HTL al reticulo
endoplasmatico. Por ejemplo, la proteina li puede fusionarse con uno o mas epitopos de HTL tal como se describe
en la técnica, donde la secuencia CLIP de la proteina li se elimina y se reemplaza con una secuencia epitépica de
HLA de clase Il de modo que el epitopo de HLA de clase |l se dirija al reticulo endoplasmatico, donde el epitopo se
une a moléculas de HLA de clase II.

Este ejemplo ilustra los métodos a usar para la construcciéon de un plasmido de expresion portador de minigen. Otros
vectores de expresién que pueden usarse para las composiciones de minigenes estan disponibles y son conocidos
por los expertos en la materia.

El plasmido de ADN del minigen de este ejemplo contiene una secuencia consenso Kozak y una secuencia sefial de
cadena ligera kappa Ig murina seguida de epitopos CTL y/o HTL seleccionados de acuerdo con los principios que se
divulgan en el presente documento. La secuencia codifica una fase de lectura abierta fusionada con la etiqueta
epitdpica de anticuerpo Myc y His codificada por el vector pcDNA 3.1 Myc-His.

Los oligonucleétidos solapantes que pueden, por ejemplo, , tener una longitud media de aproximadamente 70
nucleotidos con superposiciones de 15 nucleétidos, se sintetizan y se purifican mediante HPLC. Los oligonucleétidos
codifican los epitopos peptidicos seleccionados asi como nucleétidos enlazadores apropiados, la secuencia de
Kozak y la secuencia sefial. El minigen multiepitépico final se ensambla mediante la extension de los
oligonucledtidos solapantes en tres conjuntos de reacciones usando PCR. Se usa un instrumento de PCR
Perkin/Elmer 9600 y se realizan un total de 30 ciclos usando las siguientes condiciones: 95 °C durante 15 segundos,
temperatura de hibridacion (5 °C por debajo de la Tf mas baja calculada de cada par de cebadores) durante 30
segundos, y 72 °C durante 1 minuto.

Por ejemplo, un minigen se prepara del siguiente modo. Para una primera reacciéon de PCR, se hibridan y extienden
5 ug de cada uno de dos oligonucleétidos: en un ejemplo usando ocho oligonucleétidos, es decir, cuatro pares de
cebadores, oligonucledtidos 1+2, 3+4, 5+6 y 7+8 se combinan en reacciones de 100 pul que contienen tampén de Pfu
polimerasa (1x= KCL 10 mM, (NH4)>SO4 10 mM, tris-cloruro 20 mM, pH 8,75, MgSQO4 2 mM, Triton X-100 0,1 %,100
ug/ml de BSA), 0,25 mM de cada dNTP, y 2,5 U de Pfu polimerasa. Los productos diméricos de longitud completa se
purifican en gel, y se mezclan dos reacciones que contienen el producto de 1+2 y 3+4, y el producto de 5+6 y 7+8,
se hibridan y se extienden durante 10 ciclos. La mitad de las dos reacciones se mezclan después, y se llevan a cabo
5 ciclos de hibridacién y extension antes de anadir los cebadores flanqueantes para amplificar el producto de
longitud completa. El producto de longitud completa se purifica en gel y se clona en pCR-blunt (Invitrogen) y los
clones individuales se exploran por secuenciacion.

Ejemplo 23: construccion plasmidica y grado al cual ésta induce inmunogenicidad

El grado al cual una construccién plasmidica, por ejemplo, un plasmido construido de acuerdo con el Ejemplo
anterior, es capaz de inducir inmunogenicidad se confirma in vitro determinando la presentacion de epitopos CPA
seguido de transduccion y/o transfeccién de las CPA con una construccion de acido nucleico que expresa el epitopo.
Dicho estudio determina la “antigenicidad” y permite el uso de CPA humanas. El ensayo determina la capacidad el
epitopo de presentarse por medio de las CPA en un contexto reconocido por una célula B cuantificando la densidad
de complejos de epitopo-HLA de clase | en la superficie celular. La cuantificaciéon puede realizarse midiendo
directamente la cantidad de péptido eluido de la CPA (véase, por ejemplo, Sijts et al., J. Immunol. 156: 683-692,
1996; Demotz et al., Nature 342: 682-684, 1989); o el nimero de complejos péptido-HLA de clase | puede estimarse
midiendo la cantidad de lisis o liberacién de linfocinas inducida por células diana enfermas o transfectadas, y
después determinar la concentracion de péptido necesaria para obtener niveles equivalentes de lisis o liberacion de
linfocinas (véase, por ejemplo, Kageyama et al., J. Immunol. 154: 567-576, 1995).

Como alternativa, la inmunogenicidad se confirma a través de inyecciones in vivo en ratones y posterior evaluacion
in vitro de la actividad de los CTL y HTL, que se analizan usando ensayos de citotoxicidad y proliferacion,
respectivamente, como se detalla, por ejemplo, en Alexander et al., Immunity 1: 751-761, 1994.

Por ejemplo, para confirmar la capacidad de una construcciéon minigen de ADN que contiene al menos un péptido de
supermotivo HLA-A2 para inducir las CTL in vivo, ratones transgénicos HLA-A2.1/K", por ejemplo, se inmunizan por
via intramuscular con 100 ug de ADNc desnudo. Como un medio para comparar el nivel de los CTL inducido
mediante inmunizacién con ADNc, un grupo control de animales también se inmuniza con una cantidad real de
composicion peptidica que comprende multiples epitopos sintetizados como un solo polipéptido y que podrian
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codificarse por el minigen.

Los esplenocitos de los animales inmunizados se estimulan dos veces con cada una de las composiciones
respectivas (epitopos peptidicos codificados por en el minigen o el péptido pollepltoplco) después se ensayan para
determinar la actividad citotoxica especifica de péptido en un ensayo de liberaciéon de *Cr. Los resultados indican la
magnitud de la respuesta CTL dirigida contra el epitopo restringido a A2, indicando por lo tanto la inmunogenicidad
in vivo de la vacuna de minigenes y vacuna poliepitépica.

Se descubre, por lo tanto, que el minigen suscita respuestas inmunitarias dirigidas contra los epitopos peptidicos del
supermotivo HLA-A2 tal como lo hace la vacuna peptidica poliepitdpica. También se realiza un analisis similar
usando otros modelos de ratén transgénico de HLA-A3 y HLA-B7 para evaluar la induccién de CTL por epitopos de
supermotivos o motivos de HLA-A3 y HLA-B7, de este modo se descubre también que el minigen suscita respuestas
inmunitarias apropiadas dirigidas contra los epitopos proporcionados.

Para confirmar la capacidad de un minigen, que codifica un epitopo de clase Il, de inducir los HTL in vivo, ratones
transgénicos de DR, o para esos epitopos que tienen reactividad cruzada con la molécula de MHC apropiada,
ratones |-A° restringidos, por ejemplo, se inmunizan por via intramuscular con 100 ug de ADN plasmidico. Como un
medio de comparacién del nivel de los HTL inducidos por inmunizacion con ADN, un grupo de animales control
también se inmunizd con una composicidon peptidica real emulsionada en adyuvante completo de Freund. Las
células T CD4+, es decir los HTL, se purifican de esplenocitos de animales inmunizados y estimulados con cada una
de las respectivas composiciones (péptidos codlflcados en el minigen). La respuesta a HTL se mide usando un
ensayo de proliferacién con incorporacion de *H-timidina, (véase, por ejemplo, Alexander et al. Immunity 1: 751-761,
1994). Los resultados indican la magnitud de la respuesta HTL, demostrando por lo tanto la inmunogenicidad in vivo
del minigen.

Los minigenes de ADN, construidos tal como se describe en el Ejemplo anterior, también pueden confirmarse como
una vacuna en combinacion con un agente de refuerzo usando un protocolo de sensibilizacién y refuerzo. El agente
de refuerzo puede consistir en una proteina recombinante (por ejemplo, Barnett et al, Aids Res. and Human
Retroviruses 14, Supplement 3: S299-S309, 1998) o una vacuna recombinante por ejemplo, que expresa un minigen
o un ADN que codifica la proteina de interés completa (véase, por ejemplo, Hanke et al., Vaccine 16: 439-445, 1998;
Sedegah et al., Proc. Natl. Acad. Sci EE.UU. 95: 7648-53, 1998; Hanke y McMichael, Immunol. Letters 66: 177-181,
1999; y Robinson et al., Nature Med. 5: 526-34, 1999).

Por ejemplo, la eficacia del minigen de ADN que se usa en un protocolo de sensibilizacion y refuerzo se evalla
inicialmente en ratones transgénicos. En este ejemplo, ratones transgénicos A2.1/K® se inmunizan IM con 100 ug de
un minigen de ADN que codifica los péptidos inmunogénicos incluyendo al menos un péptido portador de un
supermotivo HLA-A2. Despues de un periodo de incubacién (que varia de 3 a 9 semanas), los ratones reciben un
refuerzo por via IP con 107 ufp/ratdbn de un virus de vacuna recombinante que expresa la misma secuencia
codificada por el minigen de ADN. Los ratones control se inmunizan con 100 ug de ADN o vacuna recombinante sin
la secuencia del minigen, o con ADN que codifica el minigen, pero sin el refuerzo de vacuna. Después de un periodo
de incubacién adicional de dos semanas, los esplenocitos de los ratones se ensayan inmediatamente para
determinar la actividad especifica peptidica en un ensayo ELISPOT. Adicionalmente, los esplenocitos se estimulan
in vitro con los epitopos peptidicos restringidos a A2 codificados en el minigen y la vacuna recombinante, después
se ensayan para determinar la actividad especifica del péptido en un ELISA de IFN alfa, beta y/o gamma.

Se ha descubierto que el minigen utilizado en un protocolo de sensibilizacion y refuerzo suscita mayores respuestas
inmunitarias contra los péptidos del supermotivo HLA-A2 que el ADN solo. Dicho analisis también puede realizarse
usando modelos de ratones transgénicos de HLA-A11 o HLA-B7 para evaluar la induccién de los CTL por epitopos
de motivos o supermotivos HLA-A3 o HLA-B7. El uso de protocolos de sensibilizacion y refuerzo en seres humanos
se describe mas adelante en el Ejemplo titulado “Induccion de Respuestas CTL Usando un Protocolo de
Sensibilizacion y Refuerzo”.

Ejemplo 24: composiciones peptidicas para usos profilacticos

Las composiciones de vacuna de la presente invencidon pueden usarse para impedir la expresion de STEAP-1 en
personas que estan en riesgo de tener tumores portadores de este antigeno. Por ejemplo, una composicién
epitdpica peptidica poliepitdpica (o un acido nucleico que la contenga) que contiene multiples epitopos CTL y HTL,
como los seleccionados en los Ejemplos anteriores, que también se seleccionan para dirigirse a mas del 80 % de la
poblacién, se administra a individuos que estan en riesgo de tener un tumor asociado a STEAP-1.

Por ejemplo, una composicion basada en péptidos se proporciona como un solo polipéptido que abarca miultiples
epitopos. La vacuna se administra normalmente en una solucion fisioldgica que comprende un adyuvante, tal como
Adyuvante Incompleto de Freund. La dosis del péptido para la inmunizacion inicial es de aproximadamente 1 a
aproximadamente 50.000 ug, generalmente de 100-5.000 pg, para un paciente de 70 kg. Después de la
administracion inicial de la vacuna se realizan dosificaciones de refuerzo a las 4 semanas seguido de evaluacion de
la magnitud de la respuesta inmunitaria en el paciente, mediante técnicas que determinan la presencia de
poblaciones de CTL especificas de epitopo, en una muestra de CMSP. Las dosis de refuerzo adicionales se
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administran segun necesidad. Se descubre que la composicion es tanto segura como eficaz como una profilaxis
contra enfermedades asociadas a STEAP-1.

Como alternativa, para la administracién de una vacuna basada en acidos nucleicos, se usa una composicién que
normalmente comprende agentes de transfecciébn de acuerdo con metodologias conocidas en la técnica y
desveladas en el presente documento.

Ejemplo 25: composiciones de vacunas poliepitdpicas derivadas de secuencias nativas de STEAP-1

Una secuencia de poliproteina de STEAP-1 nativa se analiza usando preferentemente algoritmos informaticos
definidos para cada supermotivo o motivo de clase | y/o clase I, para identificar regiones “relativamente cortas” de la
poliproteina que comprenden multiples epitopos. Las regiones “relativamente cortas” tienen preferentemente una
longitud menor que la de un antigeno nativo completo. Esta secuencia relativamente corta que contiene multiples
epitopos distintos o solapantes, “anidados”, puede usarse para generar una construccion minigénica. La
construccion se modifica genéticamente para expresar el péptido, que corresponde a la secuencia de la proteina
nativa. El péptido “relativamente corto” tiene generalmente una longitud menor de 250 aminoacidos, a menudo
menor de 100 aminodacidos, preferentemente menor de 75 aminoacidos y mas preferentemente menor de 50
aminoacidos. La secuencia de la proteina de la composicion de vacuna se selecciona debido a su maximo ndamero
de epitopos contenido en la secuencia, es decir, tiene una alta concentracion de epitopos. Como se observa en el
presente documento, los motivos epitdpicos pueden estar anidados o pueden solaparse (es decir, con un
desplazamiento de fase relativo entre si). Por ejemplo, con epitopos solapantes, en un péptido de 10 aminoacidos
puede haber dos epitopos de 9-meros y un epitopo de 10-meros. Dicha composicion de vacuna se administra con
fines terapéuticos o profilacticos.

La composiciéon de vacuna incluira, por ejemplo, multiples epitopos CTL del antigeno STEAP-1 y al menos un
epitopo HTL. La secuencia poliepitépica nativa se administra bien como un péptido o como una secuencia de acidos
nucleicos que codifica el péptido. Como alternativa, puede prepararse un analogo de esta secuencia nativa, de modo
que uno o mas de los epitopos comprenda sustituciones que alteran las propiedades de reactividad cruzada y/o
afinidad de unién del péptido poliepitopico.

La realizacién de este ejemplo proporciona la posibilidad de que un aspecto ain no descubierto del procesamiento
del sistema inmunitario se aplique a la secuencia nativa anidada y de este modo facilite la produccion de
composiciones de vacuna que inducen una respuesta inmunitaria terapéutica o profilactica. Adicionalmente, dicha
realizacién proporciona la posibilidad de epitopos portadores de motivos para una o varias constituciones HLA que
hasta ahora se desconocen. Ademas, esta realizacién (excluyendo una realizacion analogada) dirige la respuesta
inmunitaria a multiples secuencias peptidicas que estan realmente presentes en la STEAP-1 nativa, evitando por
tanto la necesidad de evaluar cualquier epitopo de unién. Finalmente, la realizacidon proporciona una economia de
escala cuando se producen composiciones de vacuna peptidicas o de acidos nucleicos.

En relacién con esta realizacién, se dispone de programas informaticos en la técnica que pueden usarse para
identificar, en una secuencia diana, el mayor nimero de epitopos por longitud de secuencia.

Ejemplo 26: composiciones de vacuna poliepitopicas de antigenos multiples

Los epitopos peptidicos de STEAP-1 de la presente invencién se usan junto con epitopos de otros antigenos
asociados a tumores diana, para crear una composicién de vacuna que sea Util para la prevencion o el tratamiento
de cancer que expresa STEAP-1 y dichos otros antigenos. Por ejemplo, una composicién de vacuna puede
proporcionarse como un solo polinucleétido que incorpore mdltiples epitopos de STEAP-1, asi como antigenos
asociados a tumores que con frecuencia se expresan con un cancer diana asociado con la expresién de STEAP-1, o
puede administrarse como una composicién que comprenda un coctel de uno o mas epitopos distintos. Como
alternativa, la vacuna puede administrarse como una construcciéon minigénica o como células dendriticas que se han
cargado con los epitopos peptidicos in vitro.

Ejemplo 27: uso de péptidos para evaluar una respuesta inmunitaria

Los péptidos de la invencion pueden usarse para analizar una respuesta inmunitaria para determinar la presencia de
anticuerpos especificos, dirigidos a CTL o HTL de STEAP-1. Dicho analisis puede realizarse del modo descrito por
Ogg et al., Science 279: 2103-2106, 1998. En este Ejemplo, los péptidos de acuerdo con la invenciéon se usan como
un reactivo con fines diagnésticos o pronésticos, no como un inmundégeno.

En este ejemplo se usan complejos tetraméricos (tetrameros) del antigeno leucocitario humano altamente sensibles
para un analisis transversal, por ejemplo, de frecuencias de los CTL especificos de STEAP-1 HLA-A*0201 de
individuos positivos a HLA A*0201 a diferentes estadios de enfermedad o después de la inmunizacion, que
comprende un péptido de STEAP-1 que contiene un motivo A*0201. Los complejos tetraméricos se sintetizan tal
como se describe (Musey et al.,, N. Engl. J. Med. 337: 1267, 1997). Brevemente, la cadena pesada de HLA
purificada (A*0201 en este ejemplo) y la B2-microglobulina se sintetizan por medio de un sistema de expresion
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procariota. La cadena pesada se modifica por delecion de la cola citosélica transmembrana y la adicién en el
extremo COOH terminal de una secuencia que contiene un sitio de biotinilizacion enzimatico BirA. La cadena
pesada, la B2-microglobulina y el péptido se repliegan por dilucién. El producto replegado de 45-kD se aisla por
cromatografia liquida rapida de proteinas y después se marca con biotina mediante BirA en presencia de biotina
(Sigma, St. Louis, Missouri), adenosina 5’ trifosfato y magnesio. Se afiade conjugado de estreptavidina-ficoeritrina en
una relacién molar de 1:4, y el producto tetramérico se concentra a 1 mg/ml. El producto resultante se denomina
tetramero-ficoeritrina.

Para el analisis de muestras de sangre de pacientes, se centrifugaron aproximadamente un millén de CMSP a 300 g
durante 5 minutos y se resuspendieron en 50 ul de solucién salina enfriada tamponada con fosfato. El andlisis
tricolor se realiza con el tetramero-ficoeritrina, junto con anti-CD8-tricolor y anti-CD38. Las CMSP se incuban con
tetramero y anticuerpos en hielo durante 30 a 60 minutos y después se lavan dos veces antes de la fijacién en
formaldehido. Se aplican ventanas que >99,98 % de las muestras de control. Los controles para los tetrameros
incluyen individuos tanto negativos a A*0201 como donantes no enfermos positivos a A*0201. El porcentaje de
células tefiidas con el tetramero se determina después por citometria de flujo. Los resultados indican el nimero de
células en la muestra de CMSP que contienen CTL restringidos a epitopo, indicado de este modo facilmente el
grado de respuesta inmunitaria contra el epitopo STEAP-1, y por tanto el estado de exposicién a STEAP-1, o
exposicién a una vacuna que suscita una respuesta protectora o terapéutica.

Ejemplo 28: uso de epitopos peptidicos para evaluar respuestas de recuerdo

Los epitopos peptidicos de la invencion se usan como reactivos para evaluar en pacientes respuestas de células T,
tales como respuestas agudas o de recuerdo. Dichos analisis puede realizarse en pacientes que se han recuperado
de una enfermedad asociada con STEAP-1 o que se han vacunado con una vacuna de STEAP-1.

Por ejemplo, puede analizarse la respuesta de CTL restringidos a la clase | de personas que se han vacunado. La
vacuna puede ser cualquier vacuna de STEAP-1. Se recogen CMSP de individuos vacunados y se tipifica el HLA.
Después, los epitopos peptidicos apropiados de la invencién que, d6ptimamente, portan supermotivos para
proporcionar reactividad cruzada con multiples miembros de la familia de supertipo HLA, se usan para el analisis de
muestras procedentes de individuos portadores de ese tipo de HLA.

Las CMSP de los individuos vacunados se separan en gradientes de densidad Ficoll-Histopaque (Sigma Chemical
Co., San Luis, MO), se lavan tres veces en HBSS (GIBCO Laboratories), se resuspenden en RPMI-1640 (GIBCO
Laboratories) se complementan con L-glutamina (2 mM), penicilina (50 U/ml), estreptomicina (50 pug/ml), - y Hepes
(10 mM) que contiene suero AB humano termoinactivado al 10 % (RPMI completo) y se siembran usando formatos
de microcultivo. Durante la primera semana de estimulacion, a cada pocillo se le afiade un péptido sintético que
comprende un epitopo de la invencién a 10 pg/ml y también a cada pocillo se le afiade el epitopo nucleo del VHB de
128-140 a 1 ug/ml como una fuente de células T auxiliares.

En el formato de microcultivo, se estimulan 4 x 10> CMSP con el péptido en 8 cultivos duplicados en placas de 96
pocillos de fondo redondo en 100 pl/pocillo de RPMI completo. Los dias 3 y 10, a cada pocillo se le afiaden 100 ul de
RPMI completo y una concentracion final de rlL-2 de 20 U/ml. El dia 7 los cultivos se transfieren a una placa de 96
pocillos de fondo plano y se reestimulan con péptido, riL-2 y 10° células alimentadoras autélogas irradiadas (3.000
rad). Los cultivos se ensayan para determinar la actividad citotdxica el dia 14. Una respuesta positiva a CTL necesita
dos o mas de ocho cultivos duplicados para presentar una liberacion especifica de *'Cr mayor del 10 %, basandose
en la comparacion con sujetos control no enfermos, como se describe anteriormente (Rehermann, et al., Nature
Med. 2: 1104,1108,1996; Rebennann et al., J. Clin. Invest. 97: 1655-1665, 1996; y Rebermann et al. J. Clin. Invest.
98: 1432-1440, 1996).

Las lineas celulares diana son LCL-B transformados con el VEB autélogos o alogénicos que bien se adquieren en la
American Society for Histocompatibility and Immunogenetics (ASHI, Boston, MA) o se establecen a partir del
conjunto de pacientes tal como se describe (Guilhot, et al. J. Virol. 66: 2670-2678, 1992).

Los ensayos de citotoxicidad se realizan del siguiente modo. Células diana que consisten en la linea celular
linfoblastoidea B transformada con el VEB alogénicas emparejadas con HLA o autélogas se incuban durante toda la
noche con el epitopo peptidico sintético de la invencion a 10 uM, y se marcan con 100 puCi de *'Cr (Amersham
Corp., Arlington Heights, IL) durante 1 hora después de lo cual se lavan cuatro veces con HBSS.

La actividad citolitica se determina en un ensayo de liberaciéon de *'Cr convencional de 4 horas, en pocillos divididos
usando placas de 96 pocillos de fondo en U que contienen 3.000 dianas/pocillo. Las CMSP estimuladas se ensayan
a relaciones de efector/diana (E/D) de 20-50:1 el dia 14. El porcentaje de citotoxicidad se determina a partir de la
formula: 100 x [(liberacion experimental-liberacion espontanea)/liberacion méaxima-liberacién espontanea)]. La
liberacion maxima se determina por lisis de dianas con detergente (Triton X-100 al 2 %; Sigma Chemical Co., San.
Luis, MO). La liberaciéon espontanea es <25 % de la liberacion méxima para todos los experimentos.
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Los resultados de dicho andlisis indican el grado al cual las poblaciones de CTL restringidos a HLA se han
estimulado mediante exposicién previa a STEAP-1 0 a una vacuna de STEAP-1.

De manera similar, también pueden analizarse las respuestas de los HTL restringidos a la Clase Il. Las CMSP
purificadas se cultivan en una placa de 96 pocillos de fondo plano a una densidad de 1,5 x 10° células/pocillo y se
estimulan con 10 pg/ml de péptido sintético de la invencion, antigeno completo de STEAP-1, o PHA. Las células se
siembran rutinariamente en placas en copias de 4-6 pocillos para cada condicién. Después de siete dias de cultivo,
el medio se elimina y se reemplaza por medio reciente que contiene 10 U/ml de IL-2. Dos dias mas tarde, se afiade
1 uCi de ®H-timidina a cada pocillo y la incubacién contintia durante 18 horas mas. El ADN celular se recoge
después en tapetes de fibra y se analizan para determinar la incorporacién de ®H-timidina. La proliferacién de células
T especificas de antigeno se calcula como la relaciéon de la incorporaciéon de ®H-timidina en presencia de antigeno
dividido entre la incorporacion de ®H-timidina en ausencia de antigeno.

Ejemplo 29: induccién de respuestas especificas de CTL en seres humanos

Se configura un ensayo clinico humano para una composiciéon inmunogénica que comprende epitopos de CTL y HTL
de la invencién como un estudio IND de Fase | de aumento escalonado de la dosis y se lleva a cabo como un
ensayo aleatorio, doble ciego, controlado con placebo. Dicho ensayo se disefia, por ejemplo, del siguiente modo:

Participa un total de aproximadamente 27 individuos y se divide en 3 grupos:

Grupo I: a 3 sujetos se les inyecta placebo y a 6 sujetos se les inyecta 5 ug de composicién peptidica;
Grupo II: a 3 sujetos se les inyecta placebo y a 6 sujetos se les inyecta 50 ug de composicion peptidica;
Grupo llI: a 3 sujetos se les inyecta placebo y a 6 sujetos se les inyecta 500 pg de composicién peptidica.

Después de 4 semanas tras la primera inyeccion, todos los sujetos reciben una inoculacién de refuerzo a la misma
dosificacién.

Los criterios de valoracién medidos en este estudio se relacionan con la seguridad y tolerabilidad de la composicion
peptidica asi como con su inmunogenicidad. Las respuestas inmunitarias celulares para la composicion peptidica
son un indice de la actividad intrinseca de esta composicion peptidica, y por tanto pueden considerarse como una
medida de eficacia biolégica. Lo siguiente resume los datos clinicos y de laboratorio que se relacionan con los
criterios de valoracién de seguridad y eficacia.

Seguridad: la frecuencia de sucesos adversos se controla en el grupo tratado con placebo y tratado con farmaco y
se evalla en términos de grado y reversibilidad.

Evaluacion de la Eficacia de la Vacuna: Para la evaluacién de la eficacia de la vacuna, a los sujetos se les extrae
sangre antes y después de la inyeccion. Las células mononucleares de sangre periférica se aislan de sangre
reciente heparinizada por centrifugacion en gradiente de densidad con Ficoll-Hypaque, se dividen en alicuotas en
medio de congelacién y se conservan congeladas. Las muestras se ensayan con respecto a la actividad CTL y HTL.
Se descubre que la vacuna es tanto segura como eficaz.

Ejemplo 30: ensayos clinicos de fase Il en pacientes que expresan STEAP-1

Los ensayos clinicos de fase Il se realizan para estudiar el efecto de la administracion de las composiciones
peptidicas CTL-HTL a pacientes que tienen cancer que expresan STEAP-1. Los objetivos principales del ensayo
clinico son determinar una dosis y un régimen eficaz para inducir los CTL en pacientes con cancer que expresan
STEAP-1, establecer la seguridad de la induccién de una respuesta CTL y HTL en estos pacientes y observar qué
grado de activacion de los CTL mejora el cuadro clinico de estos pacientes, tal como se manifestd, por ejemplo, por
la reduccion y/o disminucién de las lesiones. Dicho estudio esta disefiado, por ejemplo, del siguiente modo:

los estudios se realizan en multiples centros. El disefio del estudio clinico es un protocolo de aumento
escalonado de la dosis, abierto, no controlado, en el que la composicion peptidica se administra como una sola
dosis seguida de una sola inyeccién de refuerzo de la misma dosis seis semanas después. Las dosificaciones
son 50, 500 y 5.000 microgramos por inyeccién. Se registran los efectos adversos asociados con el farmaco
(gravedad y reversibilidad).

Hay tres grupos de pacientes. Al primer grupo se le inyectan 50 microgramos de la composicion peptidica y al
segundo y tercer grupo 500 y 5.000 microgramos de la composicién peptidica, respectivamente. El intervalo de edad
de los pacientes de cada grupo es de 21 a 65 afios y representan diversos origenes étnicos. Todos ellos tienen un
tumor que expresa STEAP-1.
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Las manifestaciones clinicas o respuestas de células T especificas de antigeno se controlan para evaluar los efectos
de la administracion de las composiciones peptidicas. Se descubre que la composicion de vacuna es tanto segura
como eficaz en el tratamiento de una enfermedad asociada con STEAP-1.

Ejemplo 31: induccion de respuestas CTL usando un protocolo de sensibilizacion y refuerzo

También puede usarse un protocolo de sensibilizacién y refuerzo similar en su principio subyacente al que se usa
para confirmar la eficacia de una vacuna de ADN en ratones transgénicos, tal como se describe anteriormente en el
Ejemplo titulado “construccion plasmidica y grado al cual ésta induce inmunogenicidad”, para la administracion de la
vacuna a seres humanos. Dicho régimen de vacunacién puede incluir una administracion inicial, por ejemplo, de
ADN desnudo seguido de un refuerzo usando virus recombinante que codifica la vacuna, o proteina/polipéptido o
una mezcla de péptidos administrada en un adyuvante.

Por ejemplo, la inmunizacion inicial puede realizarse usando un vector de expresion, tal como el que se construye en
el Ejemplo titulado “construccién de plasmidos de “minigenes” de ADN multiepitépico” en forma de acido nucleico
desnudo administrado por via IM (o SC o ID) en las cantidades de 0,5-5 mg en multiples sitios. El acido nucleico (0,1
a 1000 ug) también puede administrarse usando una pistola de genes. Tras de un periodo de incubacion de 3-4
semanas, se administra después una dosis de refuerzo. El refuerzo puede ser virus de la viruela aviar recombinante
administrado a una dosis de 5-10” a 5 x 10° ufp. Para el refuerzo también puede usarse un virus recombinante
alternativo, tal como VMA, viruela del canario, adenovirus o virus adenoasociado, t o puede administrarse la proteina
poliepitdpica o una mezcla de los péptidos. Para la evaluacion de la eficacia de la vacuna, las muestras de sangre
del paciente se obtienen antes de la inmunizacién asi como a intervalos después de la administracion de la vacuna
inicial y dosis de refuerzo de la vacuna. Las células mononucleares de sangre periférica se aislan de sangre reciente
heparinizada por centrifugacion en gradiente de densidad con Ficoll-Hypaque, se dividen en alicuotas en medio de
congelacién y se conservan congeladas. Las muestras se ensayan para determinar la actividad CTL y HTL. El
analisis de los resultados indica que se genera una magnitud de respuesta suficiente para alcanzar una inmunidad
terapéutica o protectora contra STEAP-1.

Ejemplo 32: administracion de composiciones de vacuna usando células dendriticas (CD)

Las vacunas que comprenden epitopos peptidicos de la invencion pueden administrarse usando CPA, o CPA
“profesionales”, tales como CD. En este ejemplo, para estimular una respuesta de CTL in vivo se administran CD
pulsadas con péptidos a un paciente. En este método, las células dendriticas se aislan, se expanden y se pulsan
con una vacuna que comprende epitopos peptidicos de CTL y HTL de la invencién. Las células dendriticas se
vuelven a infundir en el paciente para suscitar respuestas CTL y HTL in vivo. Después, los CTL y HTL inducidos
destruyen o facilitan la destruccion, respectivamente, de las células diana portadoras de la proteina STEAP-1 de la
que se obtienen los epitopos de la vacuna.

Por ejemplo, se administra un coctel de péptidos que comprende epitopos ex vivo a CMSP, o a CD aisladas de los
mismos. Se puede usar un agente farmacéutico para facilitar la recogida de las CD, tal como Progenipoietin™
(Monsanto, San Luis, MO) o GM-CSF/IL-4. Después de pulsar las CD con péptidos, y antes de la reinfusién en los
pacientes, las CD se lavan para eliminar los péptidos no unidos.

Tal como se aprecia clinicamente y determina facilmente un experto basandose en resultados clinicos, el nimero de
CD reinfundidas en el paciente puede variar (véase, por ejemplo, Nature Med. 4: 328, 1998; Nature Med. 2: 52, 1996
and Prostate 32: 272, 1997). Aunque se administran normalmente de 2-50 x 10° CD por paciente, también pueden
proporcionarse nuimeros mayores de CD, tales como 10’ o 10%. Dichas poblaciones celulares normalmente
contienen entre el 50-90 % de CD.

En algunas realizaciones, las CMSP cargadas con péptido se inyectan en pacientes sin purificacién de las CD. Por
ejemplo, las CMSP generadas después del tratamiento con un agente tal como Progenipoietin™ se inyectan en
pacientes sin purificacion de las CD. El niumero total de CMSP que se administra a menudo varia de 108 a 10'°.
Generalmente, las dosis celulares inyectadas en pacientes se basan en el porcentaje de CD en la sangre de cada
paciente, tal como se determina, por ejemplo, mediante andlisis de inmunofluorescencia con anticuerpos anti CD
especificos. Por lo tanto, por ejemplo, si la Progenipoietin™ moviliza el 2 % de las CD en la sangre periférica de un
paciente determinado, y este paciente va a recibir 5 x 10°® CD, entonces al paciente se le inyectara un total de 2,5 x
10® CMSP cargadas con péptidos. El porcentaje de CD movilizadas con un agente tal como Progenipoietin™
normalmente se estima que es de 2-10 %, pero puede variar como apreciara un experto en la materia.

Activacion ex vivo de respuestas CTL/HTL

Como alternativa, pueden inducirse respuestas CTL o HTL ex vivo contra antigenos STEAP-1 incubando, en cultivo
tisular, células precursoras de CTL o HTL, o genéticamente compatibles, del paciente, junto con una fuente de CPA,
tal como CD, y péptidos inmunogénicos. Después de un tiempo de incubacién apropiado (normalmente entre 7-28
dias), en el que las células precursoras se activan y se expanden en células efectoras, las células se infunden al
paciente, donde estas destruiran (CTL) o facilitaran la destrucciéon (HTL) de sus células diana especificas, es decir,
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células tumorales.

Ejemplo 33: un método alternativo de identificacion y confirmacion de péptidos portadores de motivos

Otro método de identificacion y confirmacion de péptidos portadores de motivos es eluirlos de células portadoras de
moléculas definidas de MHC. Por ejemplo, las lineas de células B transformadas con el VEB que se usan para la
tipificacion tisular, se han caracterizado extensivamente para determinar que moléculas de HLA expresan. En
determinados casos estas células expresan exclusivamente un solo tipo de moléculas HLA. Estas células pueden
transfectarse con acidos nucleicos que expresan el antigeno de interés, por ejemplo STEAP-1. Los péptidos
producidos por procesamiento de péptidos antigénicos enddgenos que se producen como resultado de una
transfeccion se uniran después a moléculas de HLA en la célula y se transportaran y mostraran en la superficie
celular. Los péptidos se eluyen después de las moléculas HLA por exposiciéon a condiciones acidas suaves y su
secuencia de amino&cidos se determina, por ejemplo, mediante analisis de espectrometria de masas (por ejemplo,
Kubo et al., J. Immunol. 152: 3913, 1994). Debido a que la mayor parte de los péptidos que se unen a una molécula
particular de HLA son portadores del motivo, esta es una modalidad alternativa para obtener los péptidos portadores
de motivos correlacionados con la molécula de HLA particular expresada en la célula.

Como alternativa, las lineas celulares que no expresan las moléculas de HLA enddgenas pueden transfectarse con
una construccion de expresion que codifica un solo alelo de HLA. Estas células pueden usarse después tal como se
describe, es decir, pueden transfectarse con acidos nucleicos que codifican STEAP-1 para aislar péptidos que
corresponden a STEAP-1 que se han presentado en la superficie celular. Los péptidos obtenidos de dicho analisis
portaran uno o mas motivos que corresponden a la union al alelo de HLA Unico que se expresa en la célula.

Como se aprecia en la técnica, se puede realizar un andlisis similar en una célula portadora de mas de un alelo de
HLA y posteriormente determinar péptidos especificos para cada alelo de HLA expresado. Ademas, el experto podra
reconocer también que medios, distintos de la transfeccion, tales como cargar con un antigeno proteico, pueden
usarse para proporcionar una fuente de antigenos a la célula.

Ejemplo 34: polinucleétidos complementarios

Las secuencias complementarias a las secuencias que codifican STEAP-1, o cualquier parte de las mismas, se usan
para detectar, disminuir, o inhibir la expresion de STEAP-1 de origen natural. Aunque se describe el uso de
oligonucledtidos que comprenden aproximadamente de 15 a 30 pares de bases, esencialmente se usa el mismo
procedimiento con fragmentos de secuencias mas pequefios o0 mas grandes. Se disefian oligonucleétidos
apropiados usando, por ejemplo, el programa informatico OLIGO 4.06 (National Biosciences) y la secuencia
codificante de STEAP-1. Para inhibir la transcripcion, se disefia un oligonucleétido complementario a partir de la
secuencia mas exclusiva 5’ y se usa para impedir la unién del promotor con la secuencia codificante. Para inhibir la
traduccion, se disefia un oligonucleétido complementario para impedir la unién ribosémica con un transcrito que
codifica STEAP-1.

Ejemplo 35: purificacion de STEAP-1 de origen natural o recombinante usando anticuerpos especificos de
STEAP-1

STEAP-1 de origen natural o recombinante se purifica sustancialmente por cromatografia de inmunoafinidad usando
anticuerpos especificos para STEAP-1. Se construye una columna de inmunoafinidad por acoplamiento covalente de
anticuerpo anti STEAP-1 con una resina cromatografica activada, tal como SEPHAROSE activada con CNBr
(Amersham Pharmacia Biotech). Después del acoplamiento, la resina se bloguea y se lava segun las instrucciones
del fabricante.

Los medios que contienen STEAP-1 se pasan sobre la columna de inmunoafinidad y la columna se lava en
condiciones que permitan la absorbancia preferencial de STEAP-1 (por ejemplo, tampones de alta fuerza ionica en
presencia de detergente). La columna se eluye en condiciones que interrumpen la unién anticuerpo/STEAP-1 (por
ejemplo, un tampdn de pH 2 a pH 3, o una alta concentracién de un caétropo, tal como urea o ién de tiocianato), y se
recoge la GCR.P.

Ejemplo 36: identificacion de moléculas que interaccionan con STEAP-1

STEAP-1, o fragmentos biolégicamente activos de la misma, se marcan con reactivo Bolton-Hunter marcado con

'I. (Véase, por ejemplo, Bolton et al. (1973) Biochem. J. 133: 529). Las moléculas candidato previamente
dispuestas en los pocillos de una placa multipocillo, se incuban con la STEAP-1 marcada, se lavan y se analiza
cualquiera de los pocillos con el complejo de STEAP-1 marcada. Los datos obtenidos usando diferentes
concentraciones de STEAP-1 se usan para calcular valores para el nimero, la afinidad y la asociacién de STEAP-1
con las moléculas candidato.
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Ejemplo 37: ensayo in vivo para la promocidn del crecimiento tumoral de STEAP-1

El efecto de la proteina STEAP-1 sobre el crecimiento de células tumorales se evalla in vivo evaluando el desarrollo
de tumores y el crecimiento de células que expresan o carecen de STEAP-1. Por ejemplo, se inyecta a ratones SCID
por via subcutanea en cada flanco 1 x 10° de lineas celulares 3T3 o de cancer de prostata (por ejemplo células PC3)
que contiene el vector vacio tkNeo o STEAP-1. Pueden usarse al menos dos estrategias: (1) expresién constitutiva
de STEAP-1 bajo la regulacién de un promotor tal como un promotor constitutivo obtenido de genomas de virus tales
como el virus de polioma, virus de la viruela aviar (documento UK 2.211.504 publicado el 5 de julio de 1989),
adenovirus (tal como Adenovirus 2), virus del papiloma bovino, virus del sarcoma aviar, citomegalovirus, un
retrovirus, virus de la hepatitis B, Virus del Simio 40 (SV40), o de promotores heterélogos de mamiferos, por
ejemplo, el promotor de actina o un promotor de inmunoglobulina, a condicion de que dichos promotores sean
compatibles con los sistemas de células hospedadoras y (2) expresion regulada bajo el control de un sistema de
vector inducible, tal como ecdisona, tetraciclina, etc. a condicion de que dichos promotores sean compatibles con los
sistemas de las células hospedadoras. El volumen tumoral se controla después por medicion con calibre en la
aparicién de tumores palpables y se sigue a lo largo del tiempo para determinar si las células que expresan STEAP-
1 crecen a una tasa mayor y si los tumores producidos por células que expresan STEAP-1 demuestran
caracteristicas de agresividad alterada (por ejemplo metastasis potenciadas, vascularizacion, respuesta reducida a
farmacos quimioterapéuticos).

Adicionalmente, se pueden implantar a los ratones 1 x 10° de las mismas células ortotopicamente para determinar si
STEAP-1 tiene un efecto sobre el crecimiento local en la préstata, y si STEAP-1 afecta a la capacidad de las células
a metastatizar, especificamente en ganglios linfaticos y hueso (Miki T et al, Oncol Res. 2001; 12: 209; Fu X et al, Int
J Cancer. 1991, 49: 938). El efecto de STEAP en la formacién y crecimiento de tumores éseos puede evaluarse
inyectando células tumorales de préstata por via intratibial.

El ensayo también es Util para determinar el efecto inhibidor de STEAP-1 de las composiciones terapéuticas
candidato, tales como por ejemplo, intracuerpos de STEAP-1, moléculas antisentido y ribozimas de STEAP-1.

Ejemplo 38: inhibicion mediada por anticuerpo monoclonal de STEAP-1 de tumores de prdéstata in vivo

La expresion significativa de STEAP-1 en tejidos cancerosos y la localizacién en superficie, junto con su expresion
restringida en tejidos normales hace de STEAP-1 una buena diana para la terapia con anticuerpos. De manera
similar, STEAP-1 es una diana para la inmunoterapia basada en células T. Por lo tanto, la eficacia terapéutica de los
Acm anti-STEAP-1 en modelos de raton de xenoinjerto de cancer de préstata humano se evalia usando lineas
celulares recombinantes tales como PC3-STEAP-1 y 3T3-STEAP-1 (véase, por ejemplo, Kaighn, M. E., et al., Invest
Urol, 1979. 17(1): 16-23), asi como modelos de xenoinjerto de préstata humana tales como LAPC 9AD (Saffran et al
PNAS 1999, 10: 1073-1078).

La eficacia del anticuerpo sobre el crecimiento tumoral y la formacién de metéastasis se estudian, por ejemplo, en
modelos de xenoinjerto de cancer de préstata ortotépicos de ratdén. Los anticuerpos pueden no estar conjugados, tal
como se explica en este ejemplo, o pueden estar conjugados con una modalidad terapéutica, tal como se aprecia en
la técnica. Los Acm anti-STEAP-1 inhiben la formaciéon de xenoinjertos tanto de pulmén como de prostata. Los Acm
anti-STEAP-1 también retrasan el crecimiento de tumores ortotopicos establecidos y prolongan la supervivencia de
ratones portadores del tumor. Estos resultados indican la utilidad de los Acm anti-STEAP-1 en el tratamiento de
cancer de préstata local en estadios avanzados. (Véase, por ejemplo, Saffran, D., et al., PNAS 10: 1073-1078 o la
URL de la red mundial informatica www pnas.org/cgi/doi/10.1073/pnas.051624698).

La administracion de los Acm anti-STEAP-1 condujo al retraso del crecimiento de tumores ortot6picos establecidos y
a la inhibicion de metastasis a sitios distantes, dando como resultado una prolongacién significativa de la
supervivencia de los ratones que portaban el tumor. Estos estudios indican que STEAP-1 es una diana atractiva
para la inmunoterapia y demuestran el potencial terapéutico de los Acm anti-STEAP-1 para el tratamiento de cancer
de proéstata local y metastasico. Este ejemplo demuestra que los anticuerpos monoclonales no conjugados de
STEAP-1 son eficaces para la inhibicién del crecimiento de xenoinjertos de tumores de préstata humanos en ratones
SCID; por consiguiente una combinacion de dichos anticuerpos monoclonales eficaces también es efectiva.

Inhibicion del tumor usando multiples Acm de STEAP-1 no conjugados
Materiales y métodos

Anticuerpos monoclonales de STEAP-1:

Los anticuerpos monoclonales se suscitan contra STEAP-1 tal como se describe en el Ejemplo titulado “Generacién
de Anticuerpos Monoclonales (Acm) de STEAP-1". Los anticuerpos se caracterizan mediante ELISA, transferencia
de Western, FACS e inmunoprecipitacion para su capacidad de unirse a STEAP-1. Los datos del mapeo epitdpico
de los Acm anti-STEAP-1, tal como se determina mediante ELISA y analisis de transferencia de Western, reconocen
epitopos en la proteina STEAP-1. Se realiza el andlisis inmunohistoquimico de los tejidos de cancer de préstata y de
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las células con estos anticuerpos.

Los anticuerpos monoclonales se purifican de la ascitis de sobrenadantes de cultivo de tejidos de hibridomas
mediante cromatografia de Proteina G Sefarosa, se dializan contra PBS, se esterilizan mediante filtracion y se
conservan a -20 °C. Las determinaciones de las proteinas se realizan mediante un ensayo de Bradford (Bio-Rad,
Hercules, CA). Se prepara un anticuerpo monoclonal terapéutico o un coctel que comprende una mezcla de
anticuerpos monoclonales individuales y se usa para el tratamiento de ratones que reciben inyecciones subcutaneas
u ortotopicas de xenoinjertos de tumores UM-UC3 y Calul.

Lineas celulares y xenoinjertos

Las lineas celulares de cancer de prostata, lineas celulares PC3 y LNCaP asi como la linea de fibroblastos NIH 3T3
(Coleccion Americana de Cultivos Tipo) se mantienen en RPMI y DMEM respectivamente, complementado con L-
glutamina 'y FBS al 10 %.

Las poblaciones celulares de PC3-STEAP-1 y 3T3-STEAP-1 se generan mediante transferencia génica retroviral tal
como se describe en Hubert, R. S., et al., Proc Natl Acad Sci USA, 1999. 96(25): 14523.

El xenoinjerto de LAPC-9, que expresa un receptor androgénico de tipo silvestre y produce antigeno especifico de
prostata (PSA), se transfiere a ratones macho con inmunodeficiencia severa combinada (SCID)-ICR de 6 a 8
semanas de vida (Taconic Farms) mediante implante trocar s.c. (Craft, N., et al., Nat Med. 1999, 5: 280). Se
preparan suspensiones unicelulares de células tumorales LAPC-9 tal como se describe en Craft, et al..

Modelos de xenoinjertos en ratén

Los tumores subcutaneos (s.c.) se generan mediante inyeccion de 1 x 10° células cancerosas mezcladas en una
dilucion 1:1 con Matrigel (Collaborative Research) en el flanco derecho de ratones macho SCID. Para ensayar la
eficacia del anticuerpo sobre la formacién de tumor, es decir, las inyecciones de anticuerpo comienzan el mismo dia
que las inyecciones de células tumorales. Como control, los ratones reciben una inyeccién de IgG purificada de ratén
(ICN) o PBS; o de un anticuerpo monoclonal purificado que reconoce un antigeno irrelevante que no se expresa en
células humanas. En estudios preliminares, no se encuentran diferencias entre las IgG de ratén o el PBS sobre el
crecimiento tumoral. Los tamafos tumorales se determinan por mediciones con calibre, y el volumen tumoral se
calcula como longitud x anchura x altura. Los ratones con tumores subcutaneos mayores de 1,5 cm de diametro se
sacrifican.

Las inyecciones ortotopicas se realizan con anestesia usando quetamina/xilacina. Para los estudios ortotopicos de la
prostata, se hace una incisién a través del abdomen para exponer la prostata y las células tumorales LAPC o PC3 (5
x 10°) mezcladas con Matrigel se inyectan en la capsula prostatica a un volumen de 10 ul. Para controlar el
crecimiento tumoral, se palpa a los ratones y se les extrae sangre semanalmente para medir los niveles de PSA. Los
ratones se separan en grupos para los tratamientos apropiados, con inyecciones i.p. de los Acm anti-STEAP-1 o
control.

Los Acm anti-STEAP-1 inhiben el crecimiento de tumores cancerosos de xenoinjerto que expresan STEAP-1

El efecto de los Acm anti-STEAP-1 sobre la formacién de tumores se ensaya usando modelos ortotépicos de LNCaP
y LAPC9. Tal como se compara con el modelo de tumor s.c., el modelo ortotépico, que requiere la inyeccion de
células tumorales directamente en la préstata del ratdn, respectivamente, da como resultado un crecimiento tumoral
local, un desarrollo de metastasis en sitios distales, un deterioro de la salud del ratén y muerte posterior (Saffran, D.,
et al., PNAS anteriormente mencionado). Las caracteristicas hacen que el modelo ortotépico sea mas representativo
de la progresion de la enfermedad humana y permiten el seguimiento del efecto terapéutico de los Acm en criterios
de valoracion final clinicamente relevantes.

Por consiguiente, las células tumorales se inyectan en la prostata del ratén, y 2 dias mas tarde, los ratones se
separan en dos grupos y se tratan bien con: a) 200-500 ug de Ac anti-STEAP-1 o b) PBS tres veces por semana
durante de dos a cinco semanas.

Una ventaja principal de los modelos ortotopicos de cancer es la capacidad de estudiar el desarrollo de metéstasis.
La formacién de metastasis en ratones portadores de tumores ortotopicos establecidos se estudia mediante analisis
de IHC en secciones de pulmén usando un anticuerpo contra una proteina de la superficie celular especifica de
tumor, tal como anti-CK20, para cancer de prostata (Lin S et al, Cancer Detect Prev. 2001; 25: 202).

Otra ventaja de los modelos de xenoinjertos de cancer es la capacidad de estudiar la neovascularizacion y la
angiogénesis. El crecimiento tumoral es parcialmente dependiente del desarrollo de nuevos vasos sanguineos.
Aunque el sistema capilar y el desarrollo de la red sanguinea se origina en el hospedador, la iniciacion y la
arquitectura de la neovasculatura estan reguladas por el xenoinjerto tumoral (Davidoff AM et al, Clin Cancer Res.
2001; 7: 2870; Solesvik O et al’ Eur J Cancer Clin Oncol. 1984, 20: 1295). El efecto de los anticuerpos y las
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moléculas pequefas en la neovascularizacién se estudia de acuerdo con procedimientos conocidos en la técnica,
tales como por analisis de IHC de tejidos tumorales y su microambiente circundante.

A ratones portadores de tumores ortotépicos establecidos se les administran inyecciones de 1000 ug de Acm anti-
STEAP-1 o PBS durante un periodo de 4 semanas. A los ratones de ambos grupos se les permite que se establezca
una alta carga tumoral, para asegurar una alta frecuencia de formacion de metastasis en los pulmones de los
ratones. Después, los ratones se sacrifican y sus vejigas, higados, huesos y pulmones se analizan para la
determinar la presencia de células tumorales mediante andlisis de IHC. Estos estudios demuestran una amplia
eficacia antitumoral de anticuerpos anti-STEAP-1 en la iniciaciéon y progresién de cancer de préstata en modelos de
xenoinjertos en ratén. Los anticuerpos anti-STEAP-1 inhiben la formacién de tumores y también retrasan el
crecimiento de tumores ya establecidos y prolongan la supervivencia de los ratones tratados. Ademas, los Acm anti-
STEAP-1 demuestran un efecto inhibidor drastico en la diseminacién de tumores de préstata locales a sitios distales,
incluso en presencia de una gran carga tumoral. Por lo tanto, los Acm anti-STEAP-1 son eficaces en los principales
criterios de valoracién clinicamente relevantes (crecimiento tumoral), prolongacién de la supervivencia y salud.

Ejemplo 39: uso terapéutico y diagndstico de los anticuerpos anti-STEAP-1 en seres humanos.

Los anticuerpos monoclonales anti-STEAP-1 se usan de forma segura y eficaz para fines diagnésticos, profilacticos,
prondsticos y/o terapéuticos en seres humanos. Los andlisis de transferencia de Western e inmunohistoquimicos de
los tejidos cancerosos y de los xenoinjertos de cancer con Acm anti-STEAP-1 muestran una fuerte tincién extensa
en el carcinoma pero significativamente menor o niveles indetectables en tejidos normales. La deteccion de STEAP-
1 en carcinoma y en enfermedad metastasica demuestra la utilidad del Acm como un indicador diagndstico y/o
prondstico. Los anticuerpos anti-STEAP-1 se usan por lo tanto en aplicaciones diagnosticas tales como
inmunohistoquimica de especimenes de biopsia rifién para detectar cancer de pacientes sospechosos.

Tal como se determina mediante citometria de flujo el Acm anti-STEAP-1 se une especificamente a células de
carcinoma. Por lo tanto, los anticuerpos anti-STEAP-1 se usan en aplicaciones diagndsticas de formaciéon de
imagenes de cuerpo completo, tales como radioinmunoescintigrafia y radioinmunoterapia (véase, por ejemplo,
Potamianos S., et al. Anticancer Res 20(2A): 925-948 (2000)) para la deteccion de céanceres localizados y
metastasicos que muestran expresién de STEAP-1. La eliminacién o liberacion de un dominio extracelular de
STEAP-1 en el medio extracelular de STEAP-1, tal como el que se observa para la fosfodiesterasa alcalina B10
(Meerson, N. R., Hepatology 27: 563-568 (1998)), permite la deteccion diagnéstica mediante anticuerpos anti-
STEAP-1 en suero y/o muestras de orina de pacientes sospechosos.

Los anticuerpos anti-STEAP-1 que se unen especificamente es STEAP-1 se usan en aplicaciones terapéuticas para
el tratamiento de canceres que expresan STEAP-1. Los anticuerpos anti-STEAP-1 se usan como una modalidad no
conjugada y como una forma conjugada en la que los anticuerpos se unen a una de diversas modalidades
terapéuticas o de formacion de imagenes bien conocidas en la técnica, tales como un profarmaco, enzimas o
radiois6topos. En estudios preclinicos, los anticuerpos anti-STEAP-1 no conjugados y conjugados se ensayan para
determinar la eficacia de la prevencion de tumores y la inhibiciéon del crecimiento de los modelos de xenoinjerto de
cancer en ratones SCID, por ejemplo, modelos de cancer de riidn AGS-K3 y AGS-K6, (véase, por ejemplo, el
Ejemplo titulado “Inhibicién mediada por Anticuerpos Monoclonales STEAP-1 de Tumores de Vejiga y Pulmoén In
Vivo”). Se usan bien anticuerpos conjugados o no conjugados anti-STEAP-1 como una modalidad terapéutica en
ensayos clinicos humanos bien solo 0 en combinacién con otros tratamientos tal como se describe en los siguientes
Ejemplos.

Ejemplo 40: ensayos clinicos humanos para el tratamiento y diagndstico de carcinomas humanos a través
del uso de anticuerpos anti-STEAP-1 in vivo

Se usan los anticuerpos de acuerdo con al presente invencidon que reconocen un epitopo de STEAP-1, y se usan en
el tratamiento de determinados tumores tales como los enumerados en la Tabla |. Basandose en una serie de
factores, incluyendo los niveles de expresion de STEAP-1, tumores tales como los enumerados en la Tabla | son
actualmente indicaciones preferidas. En relacién con cada una de estas indicaciones, se aplican satisfactoriamente
tres enfoques clinicos.

I.) Terapia complementaria: en la terapia complementaria, los pacientes se tratan con anticuerpos anti-STEAP-1
en combinacién con un agente quimioterapéutico o antineoplasico y/o radioterapia. Las dianas primarias del
cancer, tales como las enumeradas en la Tabla |, se tratan bajo protocolos convencionales mediante la adicion
de anticuerpos anti-STEAP-1 para la terapia convencional de primera y segunda linea. Los disefios de los
protocolos abordan la efectividad tal como se evalia mediante la reduccién en la masa tumoral asi como la
capacidad de reducir las dosis habituales de quimioterapia convencional. Estas reducciones de la dosificacion
permiten terapia adicional y/o prolongada mediante la reduccion de la toxicidad relacionada con la dosis del
agente quimioterapéutico. Los anticuerpos anti-STEAP-1 se utilizan en diversos ensayos clinicos
complementarios en combinacion con los agentes quimioterapéuticos o antineoplasicos adriamicina (cancer de
prostata avanzado), cisplatino (cancer de cabeza y cuello avanzado y carcinomas de pulmoén); taxol (cancer de
mama), y doxorrubicina (preclinico).
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II.) Monoterapia: en relaciéon con el uso de los anticuerpos anti-STEAP-1 en monoterapia de tumores, los
anticuerpos se administran a pacientes sin un agente quimioterapéutico o antineoplasico. En una realizacion, la
monoterapia se realiza clinicamente en pacientes de estadio terminal de cancer con enfermedad metastésica
extensiva. Los pacientes muestran alguna estabilizacion de la enfermedad. Los ensayos demuestran un efecto
en pacientes refractarios con tumores cancerosos.

Ill.) Agente formador de imagenes: a través de la unién de un radionuclido (por ejemplo, yodo o itrio (Im, Ygo) con
anticuerpos anti-STEAP-1, los anticuerpos radiomarcados se utilizan como agente de diagndstico y/o formador
de imagenes. En dicho papel, los anticuerpos marcados localizan tumores sélidos, asi como lesiones
metastasicas de células que expresan STEAP-1. En relacion con el uso de los anticuerpos anti-STEAP-1 como
agentes formadores de imagenes, los anticuerpos se usan como un complemento para el tratamiento quirdrgico
de tumores sélidos, como una exploracion prequirirgica asi como también un seguimiento postoperatorlo Jpara
determinar que tumores permanecen y/o que tumores reaparecen. En una realizacion, un anticuerpo (" In)-
STEAP-1 se usa como un agente formador de imagenes en un ensayo clinico en humanos de Fase | en
pacientes que tienen un carcinoma que expresa STEAP-1 (por analogia véase, por ejemplo, Divgi et al. J. Natl.
Cancer Inst. 83: 97-104 (1991)). Se sigue a los pacientes con una camara gamma convencional, anterior y
posterior. Los resultados indican que se identifican lesiones primarias y lesiones metastasicas.

Dosis y vias de administracién

Como apreciaran los expertos habituales en la materia, las cuestiones de dosificacion pueden determinarse
comparando con productos analogos del entorno cllnlco Por tanto, los anticuerpos anti-STEAP-1 pueden
administrarse a dosis en el intervalo de 5 a 400 mg/m?®, usandose la dosis mas baja, por ejemplo, en relacion con
estudios de seguridad. La afinidad de los anticuerpos anti-STEAP-1 con respecto a la afinidad de un anticuerpo
conocido para su diana es un parametro usado por los expertos en la materia para determinar regimenes de dosis
analogos. Adicionalmente, los anticuerpos anti-STEAP-1 que son anticuerpos completamente humanos, en
comparacién con el anticuerpo quimérico, tienen una eliminacién mas lenta; por consiguiente, la dosificacion en
pacientes con dichos antlcuerpos anti-STEAP-1 completamente humanos, puede ser mas baja quizas en el
intervalo de 50 a 300 mg/m y aun siguen siendo eficaces. La dosificacion en mg/m en oposicién a la medicién
convencional de dosis en mg/kg, es una mediciéon basada en el area de superficie y es una medicién de dosificacion
conveniente que se disefia para incluir pacientes de todos los tamafnos, desde nifios a adultos.

Tres distintos enfoques de suministro son Utiles para el suministro de los anticuerpos anti-STEAP-1. El suministro
intravenoso convencional es una técnica de suministro convencional para numerosos tumores. Sin embargo, en
relacion con tumores en la cavidad peritoneal, tales como tumores de los ovarios, conductos biliares, otros
conductos y similares, la administracion intraperitoneal puede confirmarse favorable para obtener una alta dosis de
anticuerpo en el tumor y para minimizar también la eliminacién de los anticuerpos. De un modo similar, determinados
tumores solidos poseen vasculatura que es apropiada para la perfusion regional. La perfusién regional permite una
alta dosis de anticuerpo en el sitio de un tumor y minimiza la eliminacién a corto plazo del anticuerpo.

Plan de desarrollo clinico (PDC)

Visiéon general: el PDC sigue y desarrolla tratamientos de anticuerpos anti-STEAP-1 en relacién con terapia
complementaria, monoterapia y como un agente formador de imagen. Los ensayos clinicos demuestran inicialmente
seguridad y posteriormente confirman la eficacia de dosis repetidas. Los ensayos clinicos son abiertos comparando
la quimioterapia convencional con la terapia convencional mas los anticuerpos anti-STEAP-1. Tal como se apreciara,
un criterio que puede utilizarse en relacién con la incorporacién de pacientes son los niveles de expresién de
STEAP-1 en sus tumores, determinados por biopsia.

Al igual que cualquier agente terapéutico basado en la infusién de proteinas o anticuerpos, las cuestiones de
seguridad estan relacionadas principalmente con (i) sindrome de liberacién de citocinas, es decir, hipotensién, fiebre,
convulsiones, enfriamiento; (ii) el desarrollo de una respuesta inmunogénica contra el material (es decir, desarrollo
de anticuerpos humanos por el paciente contra el anticuerpo terapéutico o respuesta HAHA); vy, (iii) toxicidad contra
células normales que expresan STEAP-1. Los ensayos y seguimiento convencionales se utilizan para controlar cada
una de estas cuestiones de seguridad. Se descubre que los anticuerpos anti-STEAP-1 son seguros tras su
administracion en seres humanos.

Ejemplo 41: ensayo clinico en humanos de terapia complementaria con anticuerpo anti-STEAP-1 humano y
agente quimioterapéutico

Se inicia un ensayo clinico en humanos de fase | para evaluar la seguridad de seis dosis intravenosas de un
anticuerpo anti-STEAP-1 humano en relacion con el tratamiento de un tumor soélido, por ejemplo, un cancer de un
tejido enumerado en la Tabla I. En el estudio, se evalla la seguridad de dosis sencillas de anticuerpos anti-STEAP-1
cuando se utilizan como una terapia complementaria contra un agente antineoplasico o quimioterapéutico, como se
define en el presente documento, tal como, sin limitacion: cisplatino, topotecan, doxorrubicina, adriamicina, taxol o
similares. El disefio del ensayo clinico incluye el suministro de seis dosis sencnlas de un anticuerpo anti-STEAP- 1
con una dosificacién de anticuerpo cada vez mayor de aproximadamente 25 mg/m 2 a aproximadamente 275 mg/m ?
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durante el transcurso del tratamiento de acuerdo con el siguiente régimen:

Dia 0 Dia 7 Dia 14 Dia 21 Dia 28 Dia 35
Dosis de Acm 25 mg/m* 75 mg/m® z25 mg/m* 175 mg/m?® 225 mg/m* 275 mg/m?
Quimioterapia (dosis convencional) + + + + + +

Durante una semana después de cada administracién del anticuerpo y de la quimioterapia se realiza un estrecho
seguimiento de los pacientes. En particular, se evalla a los pacientes con relacién a las cuestiones de seguridad
anteriormente mencionadas: (i) sindrome de liberacion de citocinas, es decir, hipotensién, fiebre, convulsiones,
enfriamiento, (ii) el desarrollo de una respuesta inmunogénica contra el material (es decir, desarrollo de anticuerpos
humanos por el paciente contra el anticuerpo terapéutico humano, o respuesta HAHA); v, (iii) toxicidad contra células
normales que expresan STEAP-1. Los ensayos y el seguimiento convencionales se utilizan para controlar cada una
de estas cuestiones de seguridad. Los pacientes también se evallian con respecto al desenlace clinico, y
particularmente la reduccién de la masa tumoral, constatada por IRM u otra técnica de formacion de imagenes.

Se demuestra que los anticuerpos anti-STEAP-1 son seguros y eficaces. Los ensayos clinicos de Fase Il confirman
la eficacia y perfilan la dosificacién éptima.

Ejemplo 42: ensayo clinico en humanos: monoterapia con anticuerpos anti-STEAP-1 humanos

Los anticuerpos anti-STEAP-1 son seguros en relacion con el ensayo clinico complementario anteriormente
explicado, un ensayo clinico en humanos de Fase |l confirma la eficacia y dosificacién éptima para la monoterapia.
Dicho ensayo se realiza, e implica el mismo andlisis de seguridad y desenlace, para el ensayo clinico
complementario anteriormente descrito con la excepcion de que se realiza en pacientes que no reciben
quimioterapia simultanea con la recepcion de dosis de anticuerpos anti-STEAP-1.

Ejemplo 43: ensayo clinico en humanos: formacion de imagenes diagnosticas con anticuerpos anti-STEAP-1

De nuevo, dado que la terapia complementaria anteriormente explicada es segura dentro de los criterios de
seguridad explicados anteriormente, se realiza un ensayo clinico en seres humanos que concierne el uso de
anticuerpos anti-STEAP-1 como agente de formacion de imagenes diagnésticas. El protocolo se disefia de un modo
sustancialmente similar al descrito en la técnica, tal como en Divgi ef al. J. Natl. Cancer Inst. 83: 97-104 (1991). Se
descubre que los anticuerpos son tanto seguros como eficaces cuando se usan en una modalidad diagnéstica.

Ejemplo 44: comparacion de homologia de STEAP-1 con secuencias conocidas

La proteina STEAP humana no muestra un alto grado de homologia con ninguna de las proteinas humanas
conocidas. El miembro prototipico de la familia STEAP, STEAP-1v.1, es una proteina de membrana de tipo llla que
consiste en 339 aminoacidos. STEAP-1 es una proteina con seis dominios transmembrana, con extremos N y C
intracelulares.

El gen STEAP-1 es algo homologo a un gen anteriormente clonado, en particular con el de la proteina relacionada
con adipocitos inducida por TNFa de ratén (gi|16905133|). STEAP-1v.1 comparte el 40 % de identidad y el 63 % de
homologia con TIARP. Ademas, STEAP-1 muestra homologia con la proteina pHyde de rata, con 49 % de identidad
y 71 % de homologia con esa proteina. La proteina TIARP es una proteina con 6 dominios transmembrana de
funciéon desconocida que se localiza en la superficie celular (Moldes M et al, J. Biol. Chem 2001, 276: 33938). La
pHyde de rata es una proteina que se expresa en lineas de cancer de préstata de ratas Dunning. La sobreexpresion
de pHyde en células DU145 reduce sus propiedades de crecimiento tumoral (Steiner M et al, Cancer Res 2000, 60:
4419). Ademas, STEAP1 muestra homologia significativa con el antigeno epitelial de 6 dominios transmembrana de
prostata de ratén (gi 20820492).

El andlisis de los motivos revel6 la presencia de varios motivos funcionales proteicos (Tabla XXI). La prediccion de
impronta identificd una firma de la proteina transformante P21 ras y una firma de repeticion de Fibronectina de tipo
Ill, mientras que la predicciéon de Bloques identificd una repeticion Half-A-TPR, y una firma de proteina de membrana
de la bomba de arsénico. La region de repeticién de fibronectina de tipo lll es un dominio de 100 aminoacidos, que
interviene en la uniéon al ADN, heparina, membrana basal y superficie celular. El papel predominante de estas
repeticiones es la unién a la superficie celular, permitiendo la adhesion celular e interviniendo en sucesos de
sefalizacion. La repeticion Half-A-TPR es un motivo que se encuentra en diversas proteinas que procesan ARN. Las
funciones de la bomba de arsénico son la salida de iones y de moléculas pequefas (Walmsley AR et al. J Biol Chem
2001, 276: 6378-91). Los motivos pueden participar en el crecimiento y progresién tumoral mediante la potenciacién
de los estadios iniciales de la tumorogénesis, tales como toma tumoral o establecimiento de un tumor, permitiendo la
adhesion a membranas basales y células circundantes, mediando en la comunicacion celular y el transporte de
iones.
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Por consiguiente, cuando STEAP-1 funciona como un regulador del establecimiento tumoral, formacién tumoral,
crecimiento tumoral, sefalizacién celular o como un modulador de la transcripcion implicado en la activacién de
genes asociados con supervivencia, invasion, tumorogénesis o proliferacion, STEAP-1 se usa para fines
terapéuticos, diagnosticos, pronosticos y/o preventivos. Ademas, cuando una molécula, tal como una variante o SNP
de STEAP-1 se expresa en tejidos cancerosos, tales como los enumerados en la Tabla I, estos se usan para fines
terapéuticos, diagnosticos, prondsticos y/o preventivos.

Ejemplo 45: regulacidn de la transcripcion

La localizacion de STEAP-1 acoplada a la presencia de motivos de procesamiento de ARN dentro de su secuencia
indica que STEAP-1 modula la regulacion transcripcional de genes eucariotas. La regulacién de la expresion génica
se confirma, por ejemplo, estudiando la expresiéon génica en células que expresan o carecen de STEAP-1. Para este
fin, se realizan dos tipos de experimentos.

En el primer conjunto de experimentos, el ARN de células parentales y que expresan STEAP-1 se extrae y se hibrida
con matrices génicas disponibles en el comercio (Clontech) (Smid-Koopman E et al. Br J Cancer. 2000. 83: 246). Se
comparan las células en reposo asi como las células tratadas con FBS, andrdégenos o factores de crecimiento. Los
genes que se expresan diferencialmente se identifican de acuerdo con procedimientos conocidos en la técnica. Los
genes que se expresan diferencialmente se mapean después para rutas bioldégicas (Chen K et al. Thyroid. 2001. 11:
41).

En el segundo conjunto de experimentos, se evalla la activaciéon de rutas transcripcionales especificas usando
construcciones indicadores de luciferasa disponibles en el comercio (Stratagene) que incluyen: NFkB-luc, SRE-luc,
ELK1-luc, ARE-luc, p53-luc y CRE-luc. Estos indicadores transcripcionales contienen sitios de unién consenso para
factores de transcripcion conocidos que se encuentran aguas abajo de rutas de transducciéon de sefal bien
caracterizadas, y representan una buena herramienta para averiguar la activacion y la exploracién de rutas para
moduladores positivos y negativos de rutas de activacion.

Por lo tanto, STEAP-1 juega un papel en la regulaciéon génica, y se usa como una diana para fines diagndsticos,
prondsticos, preventivos y/o terapéuticos.

Ejemplo 46: Identificacidon y confirmacion de posibles rutas de transduccidn de senales

Se ha notificado que muchas proteinas de mamiferos interaccionan con moléculas de sefalizacion y que participan
en la regulacion de rutas de senalizacion. (J Neurochem. 2001; 76: 217-223). La fibronectina en particular se ha
asociado con la cascada de senalizacion de MAPK que controla la mitogénesis celular (Jiang F, Jia Y, Cohen |I.
Blood. 2002, 99: 3579). Ademas, la proteina STEAP-1 contiene varios sitios de fosforilacion (véase la Tabla XXI)
indicando una asociacion con cascadas de sefalizacién especificas. Usando técnicas de inmunoprecipitacion y
transferencia de Western, se identifican proteinas que se asocian con STEAP-1 e intervienen en sucesos de
sefalizacion. STEAP-1 puede regular varias rutas que se sabe que desempefan un papel en la biologia del cancer,
incluyendo rutas de fosfolipidos tales como PI3K, AKT, etc., rutas de adhesién y migracion, incluyendo FAK, Rho,
Rac-1, B-catenina, etc., asi como cascadas mitogénicas/de supervivencia tales como ERK, p38, etc. (Cell Growth
Differ. 2000,11: 279; J Biol Chem. 1999, 274: 801; Oncogene. 2000, 19: 3003, J. Cell Biol. 1997, 138: 913). Para
determinar si la expresion de STEAP-1 es suficiente para regular rutas de senalizacién especificas que no estan
activas de otro modo en células PC3 en reposo, el efecto de estos genes sobre la activaciéon de la cascada p38
MAPK se investigd en la linea celular de cancer de préstata PC3 (Figura 21A-B). La activacién de la p38 quinasa es
dependiente de su fosforilacion en restos de tirosina y serina. La p38 fosforilada puede diferenciarse del estado no
fosforilado mediante un Acm Fosfo-p38. Este Ac fosfoespecifico se usd para estudiar el estado de fosforilacion de
p38 en lineas celulares PC3 modificadas genéticamente.

Las células PC3 que expresan de forma estable neo STEAP-1 crecieron durante toda la noche en FBS al 1 % o al
10 %. Los lisados de células completas se analizaron por transferencia de Western. Como control positivo se usaron
células PCS3 tratadas con los activadores p38 conocidos, NaSal o TNF. Los resultados muestran que aunque la
expresion del gen control neo no tuvo efecto sobre la fosforilacion de p38, la expresién de STEAP-1 en células PC3
es suficiente para inducir la activacion de la ruta de p38 (Figura 21A). Los resultados se verificaron usando
transferencia de Western con un Ac anti-p38, que muestra la misma carga de proteinas en los geles (Figura 21B).

En otro conjunto de experimentos se examiné la suficiencia de la expresién de STEAP-1 en la linea celular de
cancer de prostata PC3 para activar la ruta mitogénica de MAPK, en particular la cascada ERK (Figura 22A-B). La
activacion de ERK es dependiente de su fosforilacion en restos de tirosina y serina. La ERK fosforilada puede
diferenciarse del estado no fosforilado mediante un Acm Fosfo-ERK. Este Ac fosfo especifico se usé para estudiar el
estado de fosforilacion de ERK en lineas celulares PC3 modificadas genéticamente. Las células PC3, que expresan
una forma activada de Ras, se usaron como control positivo.

Los resultados muestran que aunque la expresion del gen control neo no tuvo efecto sobre la fosforilacion de ERK,
la expresién de STEAP-1 en células PC3 es suficiente para inducir un aumento en la fosforilacion de ERK (Figura
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22A). Estos resultados se verificaron usando transferencia de western con anti-ERK (Figura 22B) y confirman la
activacion de la ruta ERK mediante STEAP-1 y STEAP-2.

Dado que el FBS contiene varios componentes que pueden contribuir a la activacién mediada por receptor de ERK,
se examind el efecto de STEAP-1 en niveles bajos y éptimos de FBS. Las células PC3 que expresaban neo o
STEAP-1 crecieron en FBS al 0,1 % o al 10 % durante toda la noche. Las células se analizaron por transferencia de
western con anti-Fosfo-ERK. Este experimento muestra que STEAP-1 induce la fosforilacion de ERK en FBS al 0,1
% y confirma que la expresién de STEAP-1 es suficiente para inducir la activacién de la cascada de sefalizacion de
ERK en ausencia de estimulos adicionales.

Para confirmar que STEAP-1 activa directa o indirectamente rutas de transduccién de sefales conocidas en células,
se llevaron a cabo ensayos con indicadores transcripcionales basados en luciferasa (luc) en células que expresaban
genes individuales. Estos indicadores transcripcionales contienen sitios de unién consenso para factores de
transcripcion conocidos que estan aguas abajo de rutas de transduccién de sefal bien caracterizadas. Los
indicadores y ejemplos de estos factores de transcripcioén asociados, rutas de transduccién de sefal y estimulos de
activaciéon se enumeran a continuacion.

. NFkB-luc, NFkB/Rel; Ik-quinasa/SAPK; crecimiento/apoptosis/estrés

. SRE-luc, SRF/TCF/ELK1; MAPK/SAPK; crecimiento/diferenciacion

. AP-1-luc, FOS/JUN; MAPK/SAPK/PKC; crecimiento/apoptosis/estrés

. ARE-luc, receptor androgénico; esteroides/MAPK; crecimiento/diferenciacién/apoptosis
. p53-luc, p53; SAPK; crecimiento/diferenciacién/apoptosis

. CRE-luc, CREB/ATF2; PKA/p38; crecimiento/apoptosis/estrés

. TCF-luc, TCF/Lef; B-catenina, Adhesién/invasion

NO O WN =

Los efectos mediados por genes pueden ensayarse en células que muestran expresién de ARNm. Los plasmidos
indicadores de luciferasa pueden introducirse mediante transfeccion mediada por lipidos (TFX-50, Promega). La
actividad luciferasa, un indicador de la actividad transcripcional relativa, se mide por incubaciéon de extractos
celulares con sustrato de luciferina y la luminiscencia de la reaccion se controla en un luminémetro.

Las rutas de sefializacion activadas por STEAP-1 se mapean y se usan para la identificacion y validacion de dianas
terapéuticas. Cuando STEAP-1 esta implicada en la sefalizacion celular, ésta se usa como una diana para fines
diagnésticos, prondsticos, preventivos y/o terapéuticos.

Ejemplo 47: implicacion en la progresion tumoral

Basandose en el papel documentado de la proteina transformante en la transformacion, y progresion, el gen STEAP-
1 puede contribuir al crecimiento y transformaciéon de células cancerosas. El papel de STEAP-1 en el crecimiento
tumoral se confirma en varias lineas celulares primarias y transfectadas incluyendo lineas celulares de proéstata, asi
como células NIH 3T3 modificadas genéticamente para expresar establemente STEAP-1. Las células parentales que
carecen de STEAP-1 y las células que expresan STEAP-1 se evallan para el crecimiento celular usando un ensayo
de proliferacion bien documentado (Fraser SP, Grimes JA, Djamgoz MB. Prostate. 2000; 44: 61, Johnson DE,
Ochieng J, Evans SL. Anticancer Drugs. 1996, 7: 288).

Para confirmar el papel de STEAP-1 en el proceso de transformacion, se investiga su efecto en ensayos de
formacion de colonias. Células NIH-3T3 parentales que carecen de STEAP-1 se comparan con células NIH-3T3 que
expresan STEAP-1, usando un ensayo en agar blando en condiciones rigurosas y mas permisivas (Song Z. et al.
Cancer Res. 2000; 60: 6730).

Para confirmar el papel de STEAP-1 en la invasién y metastasis de células cancerosas, se usa un ensayo bien
establecido, por ejemplo, un ensayo de Sistema Inerte Transpocillo (Becton Dickinson) (Cancer Res. 1999; 59:
6010). Las células control, que incluyen lineas celulares de préstata, mama y rifidn, que carecen de STEAP-1, se
comparan con células que expresan STEAP-1. Las células se cargan con un colorante fluorescente, la calceina, y se
siembran en placas en el pocillo superior del inserto de transpocillo cubierto con un analogo de membrana basal. La
invasion se determina por fluorescencia de células en la cdmara inferior con respecto a la fluorescencia en la
poblacién completa de células.

STEAP-1 también puede jugar un papel en el ciclo celular y apoptosis. Las células parentales y las células que
expresan STEAP-1 se comparan para determinar diferencias en la regulacién del ciclo celular usando un ensayo de
BrdU bien establecido (Abdel-Malek ZA. J Cell Physiol. 1988, 136: 247). Resumiendo, las células crecen en
condiciones éptimas (suero completo) y limitantes (bajo suero) y se marcan con BrdU y se tifien con Ac anti-BrdU y
yoduro de propidio. Las células se analizan para determinar la entrada en las fases G1, S y G2M del ciclo celular.
Como alternativa, el efecto del estrés sobre la apoptosis se evalla en células parentales control y células que
expresan STEAP-1, incluyendo células normales y tumorales de prostata. Las células parenterales y modificadas
genéticamente se tratan con diversos agentes quimioterapéuticos, tales como etopéxido, taxol, etc., e inhibidores de
la sintesis de proteinas tales como cicloheximida. Las células se tifien con anexina V-FITC y se mide la muerte

91



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2532757713

celular mediante analisis FACS. La modulacién de la muerte celular por STEAP-1 puede jugar un papel critico en la
regulacion de la progresion tumoral y la carga tumoral.

Cuando STEAP-1 juega un papel en el crecimiento celular, transformacion, invasion o apoptosis, ésta se usa como
una diana para fines diagnésticos, pronésticos, preventivos y/o terapéuticos.

Ejemplo 48: implicacion en angiogénesis

La angiogénesis o formacién de nuevos capilares sanguineos es necesaria para el crecimiento celular (Hanahan D,
Follanan J. Cell. 1996, 86: 353; Folkman J. Endocrinology. 1998 139: 441). Basandose en el efecto de los
inhibidores de la fosfodiesterasa en las células endoteliales, STEAP-1 juega un papel en la angiogénesis (DeFouw L
et al, Microvasc Res 2001, 62: 263). Se han desarrollado diversos ensayos para medir la angiogénesis in vitro e in
vivo, tales como los ensayos de cultivos tisulares de formacion en tubo de células endoteliales y de proliferacion de
células endoteliales. Usando estos ensayos asi como la neovascularizacion in vitro, se confirma el papel de STEAP-
1 en la potenciacién o inhibicién de la angiogénesis.

Por ejemplo, las células endoteliales modificadas genéticamente para expresar STEAP-1 se evaltan usando los
ensayos de formacion y proliferacién en tubo. El efecto de STEAP-1 también se confirma en modelos animales in
vivo. Por ejemplo, células que expresan o que carecen de STEAP-1 se implantan por via subcutdnea en ratones
inmunocomprometidos. La migracion de células endoteliales y la angiogénesis se evalla 5-15 dias después usando
técnicas de inmunohistoquimica. STEAP-1 afecta a la angiogénesis y se usa como una diana para fines
diagnésticos, prondsticos, preventivos y/o terapéuticos.

Ejemplo 49: implicacion en interacciones proteina-proteina

Se ha mostrado que los motivos de fibronectina intervienen en la interaccién con otras proteinas, incluyendo
proteinas de la superficie celular. Usando técnicas de inmunoprecipitacion, asi como sistemas de doble hibrido en
levaduras, se identifican proteinas que se asocian con STEAP-1. Los inmunoprecipitados de células que expresan
STEAP-1 y de células que carecen de STEAP-1 se comparan para determinar asociaciones especificas proteina-
proteina.

Se realizan estudios para confirmar el grado de asociacién de STEAP-1 con moléculas efectoras, tales como
proteinas nucleares, factores de transcripcion, quinasas, fosfatasas, etc. Los estudios que comparan células
positivas a STEAP-1 y negativas a STEAP-1 asi como estudios que comparan células no estimuladas/en reposo y
células tratadas con activadores de células epiteliales, tales como citocinas, factores de crecimiento, andrégeno y Ac
anti-integrina Ac, revelan interacciones exclusivas.

Ademas, las interacciones proteina-proteina se confirman usando la metodologia de doble hibrido en levaduras
(Curr Opin Chem Biol. 1999, 3: 64). Un vector portador de una biblioteca de proteinas fusionado con el dominio de
activacion de un factor de transcripcion se introduce en levaduras que expresan una proteina de fusiéon de dominio
de unién a ADN-STEAP-1 y una construccién indicadora. La interaccidén proteina-proteina se detecta mediante la
actividad indicadora colorimétrica. La asociacion especifica con moléculas efectoras y factores de transcripcién
dirige a un experto al modo de accién de STEAP-1, y por lo tanto identifica dianas terapéuticas, prondsticas,
preventivas y/o diagnosticas para cancer. Este ensayo y similares también se usan para identificar y explorar
moléculas pequefas que interaccionan con STEAP-1.

Por lo tanto se descubre que STEAP-1 se asocia con proteinas y moléculas pequefas. Por consiguiente, STEAP-1 y
estas proteinas y moléculas pequenas se usan para fines diagnosticos, pronosticos, preventivos y/o terapéuticos.

Ejemplo 50: implicacion de STEAP-1 en el transporte de moléculas pequeiias y en la comunicacidon célula-
célula

La comunicacion célula-célula es esencial para mantener la integridad y homeostasis de 6rganos, ambas de las
cuales se desregulan durante la formacién y progresiéon tumoral. Las comunicaciones intercelulares pueden medirse
usando dos tipos de ensayos (J. Biol. Chem. 2000, 275: 25207). En el primer ensayo, las células cargadas con un
colorante fluorescente se incuban en presencia de células receptoras no marcadas y las poblaciones celulares se
examinan al microscopio fluorescente. Este ensayo cualitativo mide el intercambio de colorante entre células
adyacentes. En el segundo sistema de ensayo, poblaciones de células donantes y receptoras se tratan como se ha
indicado anteriormente y se realizan mediciones cuantitativas de la poblaciéon de células receptoras por analisis por
FACS. Usando estos dos sistemas de ensayo, las células que se expresan STEAP-1 se comparan con controles que
no expresan STEAP-1, y se ha descubierto que STEAP-1 potencia las comunicaciones celulares. Las Figuras 19 y
20 demuestran que STEAP-1 media la transferencia de la molécula pequeia, calceina, entre células adyacentes, y
de ese modo regula la comunicacion célula-célula en células de cancer de prostata. En este experimento, células
PC3 receptoras se marcaron con dextrano-Rojo Texas y las células PC3 donantes se marcaron con calceina AM
(verde). Las células donantes (verdes) y receptoras (rojas) se cocultivaron a 37 °C y se analizaron por microscopia
para determinar a co-localizacién del Rojo Texas y calceina. Los resultados demostraron que mientras que las
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células PC3 control (sin expresion detectable de la proteina STEAP-1) muestran poca transferencia de calceina, la
expresion de STEAP-1 permite la transferencia de moléculas pequefas entre células (Figura 19), de este modo las
células receptoras inicialmente rojas toman un color parduzco, y co-localizan las moléculas rojas y verdes. Las
moléculas pequenas y/o anticuerpos que modulan la comunicacion célula a célula mediada por STEAP-1 se usan
como agentes terapéuticos para canceres que expresan STEAP-1. La Figura 20 muestra la comunicacién célula a
célula de manera dependiente del tiempo mediada por STEAP-1, donde a las 6 horas se observa poca transferencia
en células PC3-STEAP-1, y a las 24 horas se observa mucha transferencia. La Figura 23 demuestra que la
expresion de STEAP-1 es necesaria en poblaciones tanto donantes como receptoras para que la transferencia de
moléculas pequenas tenga lugar. En este experimento, células donantes marcadas con dextrano rojo se incubaron
con células receptoras marcadas con calceina (verde). Sin embargo, las poblaciones donantes y receptoras se
alternaron, de modo que una poblacion de PC3 donante se incub6 con una receptora de PC3, o con poblaciones
receptoras de PC3-STEAP-1. De manera similar, una poblacién donante PC3-STEAP-1 se cocultivd con una
poblacién receptora PC3 o PC3-STEAP-1. Los resultados muestran que el cocultivo de células PC3 y PC3 control no
intervenia en la transferencia de calceina. De manera similar, la coincubacién de PC3 control y PC3-STEAP-1 no
permitié la transferencia de calceina. Sin embargo, el cocultivo de células donantes PC3-STEAP-1 y receptoras
PC3-STEAP-1 interviene en la transferencia de moléculas pequefias como se representa mediante la colocalizacion
de pigmentos verdes y rojos en las mismas células. Considerados en conjunto, estos datos mostrados en las figuras
19, 20 y 23 demuestran que STEAP-1 interviene en la transferencia de moléculas pequefias y regula la
comunicacién célula-célula mediante la formacion de canales de comunicacion celular que son similares en cuanto a
su funcién a las uniones comunicantes.

Por lo tanto, dado que STEAP-1 actla en la comunicacion célula-célula y en el transporte de moléculas pequenas,
ésta se usa como una diana o marcador para fines diagndsticos, prondsticos, preventivos y/o terapéuticos.

Ejemplo 51: implicacion de STEAP-1 en el transporte iénico.

La localizacion y topologia de STEAP-1 respalda su funcién como transportador. Para confirmar que STEAP-1 actia
como un canal iénico, se usaron técnicas de analisis FACS y microscopia de fluorescencia (Gergely L, et al., Clin
Diagn Lab Immunol. 1997; 4:70; Skryma R, et al., J Physiol. 2000, 527: 71). Usando analisis FACS e indicadores
disponibles en el comercio (Molecular Probes), se compararon células parentales y células que expresaban STEAP-
1 para determinar su capacidad de transportar calcio; en estos estudios se usaron las lineas celulares de cancer de
préstata PC3. Las células PC3 y PC3-STEAP-1 se cargaron con indicadores sensibles a calcio, Fluo4 y rojo Fura, se
incubaron en presencia o en ausencia de calcio y acido lipofosfatidico (LPA), y se analizaron por citometria de flujo.
La Figura 17 muestra el flujo de calcio aumentado de STEAP-1 en respuesta al LPA. Estos datos validan un
mecanismo importante mediante el cual se regulan las células cancerosas. Esto es particularmente cierto en el caso
del calcio, tal como se ha notificado, los inhibidores de calcio inducen la muerte de determinadas células
cancerosas, incluyendo lineas celulares de cancer de prostata (Batra S, Popper LD, Hartley-Asp B. Prostate.
1991,19: 299).

Ademas, la Figura 18 muestra que el transporte de calcio mediado por STEAP-1 regula el crecimiento del cancer de
préstata mediante la regulaciéon de niveles intracelulares de calcio. En este estudio, células PC3 control y PC3-
STEAP-1 crecieron en presencia o ausencia de inhibidores de canales i6nicos, en concreto amilorida, NDGA y TEA,
que inhiben el transporte de sodio, calcio y potasio, respectivamente. La expresion de STEAP-1 produjo células PC3
sensibles al tratamiento con el inhibidor del canal de Ca++ NDGA. Mientras que las células PC3 control demostraron
un crecimiento del 100 % en presencia del inhibidor, NDGA, a 50 uM inhibi6 la proliferacion de células PC3-STEAP-
1 al 42 % y en ejemplo 10 a 51 uM de NDGA inhibi6 la proliferacion al 20 %. Estos hallazgos confirman la
importancia de STEAP-1 como regulador del transporte de calcio en la proliferacién de células cancerosas que
expresan esta proteina. Por lo tanto, STEAP-1 se usa en modalidades terapéuticas que controlan la proliferacion de
células de cancer de prostata. Debido a que STEAP-1 actla como un transportador i6nico, ésta se usa como una
diana o marcador para fines diagnésticos, prondsticos, preventivos y terapéuticos.

Ejemplo 52: ARN de interferencia (ARNi)

El ARN de interferencia (ARNi) utiliza ARN bicatenario especifico de secuencia para impedir la expresiéon génica. El
ARN pequefio de interferencia (ARNpi) se transfecta en células de mamifero y de ese modo media la degradacion
de ARNm especifico de secuencia. (Elbashir, et al, Nature, 2001; vol. 411: 494-498). Se usaron las siguientes
secuencias de ARNpi:

STEAP-1 (1) diana: GACAUCACAAACCAAGAAG (correspondiente a los nucleotidos 16-34 de la ORF de
STEAP-1) (SEC ID N°: 96)
STEAP-1 (2) diana: GUGGAUAGAUAUAAAACAA (correspondiente a los nucleétidos 893-911 de la ORF de
STEAP-1) (SEC ID N2: 97)

La cadena en sentido de STEAP-1 (1) se marca en la posicion 3’ con fluoresceina, 6-FAM (ABS 494 nm, EMM 525
nm, verde El ARNpi se disuelve en tampodn estéril sin ARN (KOAc 100 mM, HEPES KOH 30 mM, MOAc 2 mM, a pH
7.,4) para preparar una reserva de 20 uM (200x). EI ARNip se transfecta en células LNCaP, 3T3-STEAP-1 y Rat-1-
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STEAP-1 sembradas en placas con pocillos con el reactivo oligofectamina (Invitrogen). La concentracion final de
ARNpi fue de 100x nM. Como control se usaron los siguientes oligonucle6tidos para excluir cualquier efecto no
especifico de los oligonucleétidos de ARNpi de STEAP-1:

Control: GCCUUCCCAUUGUGCUCGC (correspondiente a los nucleétidos 91-109 de la ORF) (SEC ID N®: 98)

La expresién proteica se detectd 24 horas después de la transfeccion mediante inmunotinciéon seguido de citometria
de flujo. Ademas, la confirmacién de la expresién génica alterada se realizd por transferencia de Western. Los
resultados (Figura 24) muestran que la introduccién de ARNi especifico de STEAP-1 redujo la expresién de STEAP-
1 en células 3T3 y Rat-1 recombinantes. Las células 3T3 y Rat-1 se permeabilizaron y se tifieron con anticuerpos
policlonales anti-STEAP-1. La inmunotincién de las células completas revel6 que el ARNi de STEAP-1 redujo la
expresion de STEAP-1 en células Rat-1 y 3T3. Esta reduccion se confirmé mediante analisis de transferencia de
western en el que la proteina STEAP-1 se redujo sustancialmente en células tratadas con ARNi de STEAP-1 con
respecto a las células control y las células no tratadas. Adicionalmente, el ARNi reduce la expresién enddgena de
STEAP-1 en el cancer de préstata y la linea celular LNCaP como se muestra en la Figura 25.

Por consiguiente, las secuencias de nucle6tidos de ARN se usan en aplicaciones terapéuticas y profilacticas.
Ademas, las secuencias de oligonucleétidos de ARN se usan para evaluar como la modulacién de la expresion de
un gen de STEAP-1 afecta a la funcién de células y/o tejidos cancerosos.

Ejemplo 53: modulacion de la funcion de STEAP-1.

El transporte i6nico desempenia un papel importante en la regulacién de la permeabilidad intracelular del crecimiento
celular, en el transito molecular y en la transduccién de sefales (Minke B. Cell Mol Neurobiol. 2001, 21: 629,
Golovina et al, Am J Physiol Heart Circ Physiol. 2001, 280: H746), que son funciones especificamente relevantes
para la afecciéon neoplasica. La comunicacién célula-célula regula la homeostasis, la proliferacion y la muerte celular
(Evans WH, Martin PE. Mol Membr Biol. 2002 19: 121; Carruba G, et al, Ann N Y Acad Sci. 2002, 963: 156)
funciones que también son especialmente relevantes para la afeccién neoplasica.

Usando lineas celulares control y lineas celulares que expresan STEAP-1, se identifican inhibidores de la funcion de
STEAP-1. Por ejemplo, células PC3 y PC3-STEAP-1 pueden incubarse en presencia y en ausencia de Acm o de
inhibidores de molécula pequena. El efecto de estos Acm o inhibidores de molécula pequefia se investiga usando los
ensayos de flujo de iones, comunicacién celular, proliferacion y sefalizacion anteriormente descritos.

La transduccion de sefal y el resultado bioldgico mediados por transportadores pueden estar modulados a través de
varios mecanismos, incluyendo la inhibicion de la unién del ligando y receptor, antagonistas iénicos, interacciones
proteicas, regulacion del transporte de iones y moléculas pequefas, etc. (Tang W et al, Front Biosci 2002, 7: 1583).
Usando lineas celulares control y lineas celulares que expresan STEAP-1, se identifican moduladores (inhibidores o
potenciadores) de la funcion de STEAP-1. Por ejemplo, células PC3 y PC3-STEAP-1 se incuban en presencia o en
ausencia de Acm o moduladores de molécula pequefia. En vista de las funciones de STEAP-1 que se desvelan en el
presente documento, los moduladores que son bloqueadores de canales idnicos usados en el contexto de la
presente invencion incluyen compuestos tales como amlodipina, azuleno, dihidropiridinas, tianinas, nifedina,
verapamilo y sus derivados (Tanaka Y, Shigenobu K. Cardiovasc Drug Rev. 2001, 19: 297; Djuric D, Mitrovic V,
Jakovljevic V. Arzneimittelforschung. 2002, 52: 365; Kourie JI, Wood HB. Prog Biophys Mol Biol. 2000; 73: 91); y los
moduladores que son inhibidores de la comunicacion celular usados en el contexto de la presente invencion incluyen
compuestos tales como acido beta-glicirretinico, retinoides, TPA (Krutovskikh VA et al, Oncogene. 2002, 21: 1989;
Rudkin et al, J Surg Res. 2002, 103: 183; Ruch J et al, J Cell Biochem. 2001, 83: 163). Por consiguiente, el efecto o
los efectos de los Acm o inhibidores de molécula pequefia se investigan usando los ensayos de flujo de iones,
comunicacioén celular, proliferacion y sefalizacion que se describen en los Ejemplos anteriores.

Cuando los Acm y las moléculas pequefias modulan, por ejemplo, inhiben, el transporte y la funcién tumorogénica
de STEAP-1 estos se usan para fines preventivos, prondsticos, diagnésticos y/o terapéuticos.

A lo largo de esta solicitud, se hace referencia a diversos contenidos de datos de sitios web, publicaciones,
solicitudes de patentes y patentes. (Se hace referencia a los sitios web por sus direcciones de Localizador Uniforme
de Recursos, o URL, en la Red Informatica Mundial, World Wide Web).

Las realizaciones desveladas en el presente documento, que se destinan como ilustraciones sencillas de aspectos

individuales de la invencion, y cualquiera que sea funcionalmente equivalente, se incluyen dentro del alcance de la
invencion.
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TABLA I: Tejidos que expresan STEAP-1 cuando son malignos

Estomago
Recto

TABLA II: abreviaturas de aminoacidos

UNA SOLA LETRA| TRES LETRAS NOMBRE
COMPLETO

F Phe fenilalanina

L Leu leucina

S Ser serina

Y Tyr tirosina

C Cys cisteina

w Trp triptéfano

P Pro prolina

H His histidina

Q Gin glutamina

R Arg arginina

| lle isoleucina

M Met metionina

T Thr treonina

N Asn asparagina

K Lys lisina

\ Val valina

A Ala alanina

D Asp acido aspartico

E Glu acido glutamico

G Gly glicina
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TABLA IV
Motivos/supermotivos de HLA de Clase V/l

TABLA IV (A): motivos/supermotivos de HLA de Clase |

SUPERMOTIVOS POSICION POSICION POSICION

2 (Anclaje Primario) 3 (Anclaje Primario) Extremo C (Anclaje Primario)
A1l TILVMS FWY
A2 UVMATQ TVMATL
A3 VSMATLI RK
A24 YFWIVLMT FIYWLM
B7 P VILFMWYA
B27 RHK FYLWMIVA
B44 ED FWYLBMVA
B58 ATS FWYLIVMA
B62 QULIVMP FWYMTVLA
MOTIVOS
A1 TSM Y
A1 DEAS Y
A2.1 LMVQIAT VLIMAT
A3 LMVISATFCGD KYRHFA
A1 VTMLISAGNCDF KRYH
A24 YFWM FLIW
A*3101 MVTALIS RK
A*3301 MVALFI/ST RK
A*6801 AVTMSLI RK
B*0702 P LMFWYAIF
B*3501 P LMFWYIVA
B51 P LIVFWYAM
B*5301 P IMFWYALV
B*5401 P ATIFLMFWY

Los restos en negrita son los preferidos, los restos en cursiva son los menos preferidos: se considera que un péptido
es portador de motivos si tiene anclajes primarios en cada posicidon de anclaje primario de un motivo o supermotivo
tal como se especifica en la tabla anterior.

TABLA IV (B): supermotivos de HLA de clase Il
1 6 9

WEY,V,LL AV, L, P,C, S, T| AVILCSTMY
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TABLA IV (C): motivos de HLA de Clase Il

MOTIVOS anclaje primario 2 3 4 5 anclaje 7 8 9
1 primario 6

DR4 preferido FMYLIVW M T | VSTCPALIM MH MH
perjudicial w R WDE

DR1 preferido MFLIVWY PAMQ VMATSPLIC M AVM
perjudicial C CH FD CWD GDE D

DR7 preferido MFLIVWY M w A IVMSACTPL M N IV
perjudicial C G GRD G

DR3 MOTIVOS Anclaje primario 2 3 Anclaje 5 Anclaje

motivo a 1 LIVMFY primario 4 primario 6

preferido D

motivo b LIVMFAY DNQEST KRH

preferido

Supermotivo MFLIVWY VMSTACPLI

DR

Los restos en cursiva indican restos menos preferidos o restos “tolerados”
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Tabla V-V1-HLA-AY-Pmeros: o Tabla V-V 1-HLA-A1-Smeros: . " Tabla¥V-V2-HLA-Al-Pmeros:
' STEAP-1 : STEAP-1 : 3 STEAP-1

Cada péptido es una porcién de SEC &

I N°: 3; se especifica cada posicidn Cuﬂtp;nt':s;se:m:f ::;:ﬁ;o'::fﬂ}ff ;1 WEFHYIQWY ﬂﬁf

it s lorgad Gl plptdorsdes i opad o ppmossies 2 REFTIQVN 9001

cada pi:pli.dn.:zs ]lI;msici-.'m in.lriEl ::::E::,itf:;’:sl].‘p:::::&:'ji:::lﬂ" #. quw -0,001 :

mis ocha, ks ocho. ;
: i Tabla V-V3}-HLA-Al-Pmeros:
Inicic Subsecuencis Puntoiciém Infcio  Subsecoencia Puntuacién STEAF-1
-32 - TGETSMLKER 11250 - 223 "GIVGLAILA . D050 .  Cadapéptido esuna porcién de SEC
MRRSY: ; - JTELALYYL . ' ID X°: T; se especilica cada posicién
ljsiﬂ EEDYLI—SJ: :’Egg g : ;ﬁ CIMGLAILAL g:ggg inicial; 1a Iunél;tud del pépt-izze-sdeﬂ'

S 'NQEELWM .2 ?ﬂﬂ" S 9?'.-""‘PL|.'!’J.TSEQQ'B* D,uw: % ! _1mlnuicldn;,}']: posicion final para

; ED‘ “IASLTFLY: ., 2.500 ; ITU.'.-'-—PT?AV{]-IA{Y Doso - cada péptido es hhpnsir:iﬁn inicial mis
y r 3 B oo

'_ 1§1 mEImIQEE%“WrK_ ii% Rﬁl.? . l-?l'l'é‘gﬁﬁi ﬂqm% g’gg . * Ioiclo  Subsecuencia Punfwaciin
31 - DTGETSMLK--2,500 - 1120 -LVRNRVLFM 0.050- . . 20 -LWDPCLTRF . 2500
a1 WRRIKQFVW ' 25000 - 258 | .GIVSLLLGT . D‘_ﬁﬁﬂ . 13 KSDVPESLW {ITS'l}
324 - WEDVTRINK . 2500, - 1. FAYLHATYS Q050 - 16~ VRESLWDPO 0225
20 - ATERQOYTY 2 SIDD- : . 81" IASLTFLYT {050 : - 1 - WREFHYH)! ’ﬂlm

- 244 - SLTWREFHY 2500 . .. 49 ° TAHADEFDC 0050 . 1§ ~ SELWDPCLTR 0050 .
153 "WLDEKWMLTR 25000 . . 335 JAAMVOQILHN . Q@S0 - 4 FEYIQUHE 0050
‘21 'NLEEDDYLH" 1 800 - 266 --TIHALIFAW, f.}:ﬂsu'-- 18- ESLWDPRCLT 0015 -
100 TSHQQYFYK, ];Sﬂﬂ'. - 232 ' LLAVTSIFS (0S50 . . 22 DPCLTRFRG G013
286 ' YTPPTFMEA 1250 221~ SLGIVGLAL 0,050 . 25 LTRFKGLNL 0013
B4 " LTFLYTIAR 1250 - 185 <GLLIFFFAV . D"Uﬁﬂ T B GIHEKSDY Hﬂ'lﬂ'
108 FKAPILVINK 1 000G N7 VIPMYSITL ©0s50 . i YIQIHEKES O D}ﬂ'.
307 - CILFLPCLREKS 100G - 1207 MVSITLLAL £050 5 HYIQIHEE 0010

208 " WIEHDVWEM DS 226 OLAILALLA. 0.050 : 21- WDPCLTRFK ﬂﬂlﬂ :
i78 YSLSYFMRR 0,750 323 GWEDVTKIMN _Gﬂ45 _ 14 SDVEPESLWD H‘ﬂﬂi
78 AAIIASLTF 0 500 35 TEMLERPVL U Q30 - 3 EFFYIQTH 0,003
51 - HADEFDCFR D500 12} VEMTLLALY GGEIJ 28 . FEGIM.’_I‘QS 0,003
a0t © VLIFESILF Ds00 167  ISFFFAVIH . &ﬂﬂnﬂ . DWESLWDP ﬂj,ﬂﬂl i
M8 EKEKFPFHWLDEK 500 - 82 ASLTPLYTL 6030 - 24, CLTIRFEGLN @001
286 - FLPIVVLIF . D',ﬁﬂ'ﬂ 208 . ESOLFLPCL CI"EISD 23 PCLTRFKGL 0001
215 - RMETYVEEG-- 430 - 34~ ETSMLKRPYV 0025" -~ o2+ - REFHYIQN - (00F--
297 LpIVVLIFK 025D 19 RENLEEDDY 0025 12 EESDVEESL IJ'.DDI
247" WREFBYIQS 0.225 135 VYLPGVIAA 'G,ﬂis- : 27 RFEKGINLIQ (001"
203  NKEDAWIEH G’ﬂj - 24 - EDDYLHKDT 0025 T IQAEEXSD 0001
138 IVQLHAMNGTER ™ 0200 182 'YPMERSYRY 0.025 17~ PESLWDPCL Q001
140 - QLHNGTKYK - 0,200 Ti- - WHLPIEIAA © 0025 9 THEESDVE - 0001

268, HALIFAWNK. 0200 .. 285 'WYTPPTFMI 0,025 11 HRXSDVPES 0001
236 TSIPSVSDS - o130 - 291  FMIAVFLPI G025 - TRFEGLHLI (001

_ 64 . TQELFPQWH 0135 © ~ 163 ' .QFGLLSFFF 0025 10~ nncxsm@ﬂ ' uroul_
265 - GTIHALIFA 0125 29 .° HEDIGETSM (05 i
174 LHAIYSLSY 012§ 54 EFDCPEELQ 0025 - Tabla V-V4-HLA- Al meros:

264 'LGTIHALIF 0125 . 55 -  FDCPSELQH - 0.025% STEAP-1
210 EHDVWRME] g'm . 211  HDVWEMEIY - 0.025 ,_Cld.i péptido ¢5 una porclan de SEC ID
5 VDBLATSH. 0100 . 16l EKQRGLLSF 0035 .  Nipcoveafio ool

3 : 4 ; b It i
§ ELQHTQELF ° 0,100 142 -HNGTKYKKE 0025 .- minaicidus,g}h pusltlﬁl:;!inl]plrl
ﬂg ’ Sffw 1 g.igg 11:?2 Qfﬂ‘m g.gg - cada péptido es la posicidn inicial mis
SLTWR 0100 - . AVLHAIYSL S o<ho,

k 16:5 f;ﬁ?{jl“vsrr g::% k ?i; 2 G\-’IMIV‘E[IF gggg : I Inicio Subsecuencia Punivacién
W8 LFLPCLAKK 0100 - TMV-2HLAALSmes  SLEFAVLHA 0,050
91  LREVIHPEA 0,090 sl LSLFFAVLH 0,030
133~ VQLHNGTKY 0.075 Cada péptido esuna porcién de SEC QFGLLSIEF  0.025

241 VSDSLTWERE 0075 ID 3% 5; se especifica cada posiciin

255 KLGIVSLIL ﬂ.ﬂ'ﬁﬂ' imicial; 1a longitud del péptido es de @
E : ‘ . aminoacidos, ¥ 1a posiciin final para

:::2!3 ] m g’gg cada péptido es la posicidn inicial mis

88  YTLLREVIH 0050 o

283 IAVFLPIVY 0050 Inicic Subsecuencia Fuonotoaciono

LISLFFAVL 0020
KQFGLLSLF 0,015
FGLISLFFA 0,013
REKQFGLLSL 0,003
LFFAVLHAI 0,001

O = B O W T
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Tabla VI-V1-HLA-AL-10meros:
STEAF-1
Cada péptido ¢s una porcién de SEC
ID 5% 3, e especilica cada posicion
inicial; 1a longitud del péptide es de
10 aminedacidos, ¥ 1a posicion (nal
para cada péptido es la posicion
indcial mis nueve.

Imicio Subsecuencia Puotwacidn
- 21" NLEEDDYLHK 20000
27 WIDIRGQFVWY: 50000
241 T VERSLTWEREF . 'F 500
323 - GWEIWVTICIRTI: 4 5011
293 DSLTWRZEI-'HY '.’-?SD-.
121 - VSITLLALVY- 3,750

99  ATSHQQYFYK 2300 .

173 VLHAIYSLSY™ 2500 -
79  AIIASLTFLY- 2,500

215, RMEIYVSLGI - 2:250-
180 . LSYPMEREYR" 1500
mmvamm
. YTEPTFMIAV'
| 'DTﬁEi‘S!'-'[LIER 1,250
FLEWYLIFE -~ 1,000
WIDK‘EMLTR 1.-'3““_
98 - LATSHQQYFY'
SILFLPCLEE
6 DITNQEELWK
247 WREFHYIQSK 0500 -
77 IAAIASLTF
138 IVQLHMNGTEY -

1,250

107  YKIPILVINK::-
116 KVLPMVSITL
83 . SLTFLYTLLR
179 SLSYPMRRSY

[
14 “QUHNGTKYK:

310' LPCLRKKILK
295 . VFLPIVVLIF
51 LREVIHPLAT 0225
195 WAYQQVQQN.

o7
‘176 ATYSLEYPME,

137 AIVQLHNGTK
305
236

58 PSELQHTQEL
48 QTAHADEFDC 0
96 HPLATSEQQY
54 E¥DCPSELQH
265

51 -HADE’FDEPSE
208 T B

' 162  KQFGLLSFFF
‘. 220 VSLGIVGLAI

1250 - a9
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Tabla VI-V1-HLA-AY-10meros:
STEAP-1

.. Cada péplido ¢s una porciénde SEC
- IDN®3; se especifica cada posicitn

inicial; la Iongitud del péplido es de
10 aminodcidos, v la posicion flinal

" para cada péplido es la posicitn

infcial mds nueve .
Inicia 8
167 1SFFFAVLIHA

Enbsecnencia Punfuaciin

0 075
ﬂ' 0715
{.‘r 7S
ﬂ',ﬂ'IS

0 MB

[\ 050
0 050
3,050
0050
0050
0 050

260 VSLLLGTIHA
“g v~ NQEELWKMK
N

80 .- IIASLTFLYT
-226 --ﬁLAJLALLAv
. 292~ .MIAVFLPIVY
- 223 GIVGLAILAL
169" _FFFAVLHAIY.

.30 . KDTGETSMLK
217 .. _EIYVSLGIVG
124 - TLLALVYLPG
'mqmmm. S50
0,050
0,050
0,050

252" . YIQSKLGIVS
1 ILVINKVLPM.
6 ELGIVELLLG
301 . VLIFKSILFL
231 ALLAVTSPS
136 VIAAIVQLEN.
128" LYYLPGVIAA
287 - TPRTEMIAVF
181 SYPMRRSYRY
-’52+ ADEFDCPSEL
139 VRLENGIKY 4 03

0 030
0,030
0025
0,025
0025

0,050

_Ehf&é
259
é%

0,025
0,025
0,025

Hug

0,025
0,025
0:025
0,025
0022
0,020
0,020
0,020
0020
0,020
0,020
0,020
0,020

103

0050
0,050 -

“0.050

D1ﬂjn ¥

0,050 -
0,050
0.050 -

0,045 === -

Lo0rs
0025 -

0,025

. Inicig

Tabla VI-V1-HLA-Al-10meros:
STEAF-1
Cada péplido es una porcién de SEC
ID N°: 3; se especifica cada posiciin
inicial; 1a Iongitud del péptido es de

- 10 aminodcidos, ¥ Lz pasicidn final
.. para cada péplido es la posiciin

inicial mas nueve,

Inicio Sobsecaenca  Pootuaciéo

- 127 ALVYLPGVIA 0020

" TablaVI-V2-HLA-Al-10meros:
STEAP-1

= Lada péptido es una porcidnde SEC
ID N*: &; se especifica cada posicién
. inicial; 1a longitud del péptido es de

10 aminoicidos, ¥ 1a posicida linal
para cada péplido es La posicion
inicial mis nueve,

Sebsecuencia  Puntwacida
L2 WREFHYIQVH 043

3 - REFHYIQVHN ,0..9.01'
- 4 -EFHYIQVNIN] 0001
- 1° TWREFHYIQV '0.000
T:lhla'\l A3 HIA-A1-10meros:
STEAP-1

Lada péptido es una porcion de SEC
ID X% 7; se especifica cada posicidn

» imicial; la loogited del péptido es de

10 amimoacidos, v la posicién final
para cada péptido es la posicidn
inicial mds noeve,

" Imicio Subsecuencia Pupfuaciin

- 2% * LWDPCLTRFE 5000

19 ESLWDPCLTR-0.750"
. 17 YPESLWDPCL 0450
14 KSDVPESLWD 0.375
4 EFHY]QBIE 0950
- 0045
18 nwmwarc 0,010
" §  FHYIQEHEX 0010
20" SLWDPCLIRF 000
25 CLTRFKGINL 0005
- 3 T “REFHYIQEH . 0003
o 3 WDPCLTRFKG 04003
26 LTRFKGINLI 0003
23 DPCLTRFXGL 0003
8 IQUHEESDV 0002
" 24 PCLTRFEGIN 0001
- 9  QUOHKESDVP 0001
7  YIQODHKKSD 00001
15 SDVFPESLWDE 0001
6§ CHYIQUHEKS 0001
13- EKSDVPESLW 0001
- 1. TWREFHYIQI 0000
‘28 RFEGINEIQS 0,000
27 TEFKGLMNLIQ 0000
10 HHKXSDVPE 0000
12 . HKKSDVFESL 0/00C.
18~ PESLWDPCLT 0000
11 [HKXSDVPES 0,000

Tabla VI-V4-HLA-AL-10meras:



Cl.di.ptplidu es una porclén de SEC ID

* . STEAP-1 -

Il N*: 9 se especifica cada posicidn
inicial; la longitod del péptido es de
10 aminoicidos, ¥ la posicitn lnal
para cada péptido es 1a posicién
inicial mis nueve,

+ Inicia

hnwwﬁqmsum

Subsecucocia P'nni‘ual:lﬁl

LSLFFAVLHA "0 075

KQFGLLSLFE. ‘0,075
LFFAVLHAIY' 0,050.

" GLLSLEFAVL. 0,020 .
- “LLSLFFAVLH - 0920 -

~FGLLSLFFAV - 0,013~
.- SLFFAVLBAI~ 0.010 -,
- RKQFGLLSLE. 0.005
" QFGLLSLFTA 0,003
’ 'TRKQFGLLSL D{Il]l.'.'

; T:I:Ia ¥ ll -Vi- ]-ILA-.u Pmems

Cada péptido es una porciin de SEC ID

STEAP-1

D 2N°: 3 se !spetiﬁu cada posicidn
inicial; la longitud del peplido es de 2
am innicldns, ¥ la posicién final para
cada péptido es la posicitn infcial mas

]nil:io-

165
262
02,
158
192
130
166
256
291
292
3§
270 .
309

113

79 .
117
164
8.
41
90

76

123
245
212 -

219

261
300
263
172
12¢
65
.21
21
116 -

. MIAVFLPLV .

ocha.

Subsemmu Fuontuacién

GLLSFFFAV
FLY]'I..LREV 4‘?'0 9‘51

- LLLGTIHAL™ 3097050 ~
LIFKSILFL - 233719
21'0,533 :
LLNWAYQQV . 177,358

MLTEXQFAL

“YLPOVIAAL-=~110,379
LLSFFFAVL _107.503

KLGIVSLLL 74768 -

. FMIAVFLPI ' 65854
581258

SMLERPYIL" - 57085

LIFAWNEWI . 49627

FLPCLREKI 47, 051

VINKVLPMY 37,393 -

T AIASLYFL ™ 37,157
VIPMVSITL 36 316
FGLLSFFRA = 32454

SLTFLYTLL . 32044
- .VLLHELHQTA. 31249 .

LLREVIHPL 26027
" KTAATASL -
ITLLALVYL . 23.608
LTWREFHY[ 21365
DVWRMEIYY 20836

YVSLGIVGL- _ 19776
SLLLGTIHA 18382 .
VVLIFKSH. 18318 .
"LLGTIHALI. 17736
AVLHAIYSL ' 15907
LALVYLPGY 13975
QELFPQWHL ~ 11,527
- SLGIVGLAE 10433
FAWNKWIDI. 9,405
KVLPMVSIT 7,963

lﬂ?'.-"E AT M8

23645
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-Tabla VII-V1-HLA-AZ-9meros:

Cada péptido es una porcidn de SEC ID

STEAP-1

[0 71 3 se especifica cada posicidn
inicial; 1a longitud del péptlido es de 3

Inicio
120

-294

. 201
20 <

TE52;
157 .

26

R
27

333
s .

287

I

227,
L T28
208"
103 -
299 .

R B
176 .
319°°

130

I8.

.
ﬂl - e

312
109

12r
Co12 .
. 59

87
162
137

v299

128
2657

~ 150

72
276
103

223 -

293
127
-353

259 . -
249

49

216

296

214

169 -
217

104

- aminoicidos, ¥ 1a posicién final para
cada péptido es la posicion inicial mis

7309. ..
-6 512

5,028 )

Tabla VII-V1-HLA-A2

STEAP-1

2-9meros:

Cada péptido es una percidn de SEC ID
I 5% 3 se especifica cada posiclbn

- .imicial; 1a longitud del péptido es de &

. amincicidos, v la posicidn Moal para
' cada péplido s La posicito inicial mis

2186

ocho,

Inicio Subsecuencia Punfuacién
255 SKIGIVSLL = 0252
283 FVWYTPPTF. 0249
- 286 . YTFPTFMIA. 0247 .
199 QVQONKEDA 0213
35 - TEMLEEREVL 40213
% PQWHLPIKI - 0193
A9 KLINWAYQD 0193
173 VLRAIYSIS 0190

LLALVYLFG 0190 °

- 128

Tabla VII-V2-HLA-AZ-PmMeros:

ETEAP-1

Cada pépiido es una porciin de SEC ID
ID 5% 5 se especifica cada posicion
inicial; 1a longitud del péplido s de 2
- aminodcidos, v La posicidn loal para

‘cada péplido es la posicidn inicial mis -

¢ Imicio
|.4
S
1
3

ocho,

Sebsecoencia

FHYHQVNNI

REFHYIQVN -
 WREFHYIQY
EFHYIQVNN

Pooluacio

0,245
0,005 -

0004
0000 .

Tabla 'mTl V3.HLA-A2-9meros:

STEAP-1

Cada péptido ¢s yna porcién de SEC ]'.EI
ID *°: 7 se especifica cada posicién
inicial; la loagitad d¢l péptido es de @

 Inicio

‘2

18-

- 1F

ocho,
Subsecuencia  Puntwacidn
MVSITLLAL :
AIVGLAILAL - 7309
AVFLPIVVL "~
QQNED.&W]‘ 818 - .-
‘RNLEEEDDYL- - 5?&1- -
YIQSKI.GW 5,(393
- WMLTRKQFG :
- OLAILALLA - 4,568
ASL’]‘ELYTL 4=51ﬂ"
“YLHEKDTGET 44556
GVIAAIVQL 4359
KSILFLFCL . 4,266
TEPTFMIAV 3,953 ¢
~LAVTSIFEY 3777
LATLALLAV. "3.7771 -
AILALLAVT . 3.575 .
WIEHDVWRM.. 3,469 -
QQYI'YKIF] - 3,385
IVVLFKSI . 2.949
GIVSLLLGT 2357 -
THQEELWEN 2294
AIYSLSYPM
JURI{GWEDV 0 L
"LALEAVTSI 2096
I:PM‘VEI‘H.L !rﬂl'f.
VGLATLALL - 2017
TASLTFLYT 1839
_CLRKKILKI 1824
IPOAVINEY 1775 .
WEITLLALY . 1,775
LVINEVLFM . 1-_'.’D'ﬂ'
EELQHIQEL 1.537
. SIPSVSDSEL . 1433
KQPGLLSFF 1238
- AIVQLENGT . 1,025 |
DEQFYWYT 0970
LIVYIRPGVIA ﬂ,g'm
GTIHALIFA 0873
FPHWLDKWM' 0,820
"HLPIKIAAI 0816
EWIDIKQFY ﬂ'_'? 1
YFYKIPILV 0711
~OIVOLAILA 0663
IAVFLPIVV 0673
ALVYLPGVI 0556
DEF:CPSEL 0473
IVSLLLGTI  0.464
SLTWREFHY - 0432
TAHADEFDE ﬂ'ﬁﬂ'ﬂ
METYVSLGI 0345
FLPIVVLIF 0323
LPGVIAAIV |, 0316
WEMEIYVEL 0311
FFFAVLHAI 0284
ETVVELGIV 0281

.3
25

ocho.

Sobsecoencia

QIHKKSDV
. REFHYIQI

- KRSDVPESL.
- YIQNHEES

. LTRFKGLNL
- 1CLTRFEGLR

PCLTRFEGL

. ESLWDPCLT

TRFEKGLNLI
FESLWDPCL

- DVPESLWDP-

YEESLWDIPC
IQIHFXED

. FEGLNLIQS

SLWDPCLTR

© aminoicidos, v la posielén Mnal para
.. cada péptide es la posicién inicial mas

Panoluaciino

9563
0.708

507

Q209
0,047
0,038
0.057
0.022
0013
0012
0.009
0007
0,003
0,003
0,001
0.001
0001
0,001
0,000
0,000
0,000



Tabla VII-V3.HLA-A2-9 meros:

STEAP-1

Cada péplido ¢5 una porcién de SEC
[D X% 7 se especilica cada posicidn
inicial; 1a longitud del péplido es de @
amisodcidos, v 1a posicion final para

cada péptido es la posicion inicial mis

* Tnicio

N
T

3 L2
I_]_Q'".:
11 -

i

ocho

Snb-sﬂ;urn;;u. Pullu.:.:lﬁl

“WDPCLTRFK - 0,000

"LWDPCLTRF. DDIHZI
I-FHYIQIIH"“*{I‘UDD o

EHSDVPE 0,000 -
HKKSDVPES+: 0,000
BYIQUHEX - 0,000

27. - RFKGLMLIQ-~0,000
© Tabla VILV4-HLA A} Smeros:

S5TEAP-1

Cada péplide es una porcién de SEC
ID X% 9 se especifica cada posicion
inicial; la longitnd del péptido es de 9
aminpicidos, v 1a posicién fioal para

cada péptido es la posicidn iniclal mds

Imicio

5

Thad el = D R o OO

&Ll S._I[' .I.'-F' k\f
LLSLFFAVL,

T BLFEAVIHA

- FGLLSLFFA. .

. LFFAVLHAL"
RKQFGLLSL, | I‘Jﬂﬁﬂ 2
LSLFPAVLH . - 0012
. QFBI:LELFFH‘-U-EM

ocha

.Slhse:.un:i: Puntoacién

-107,503

42,278
40,497 .
0,225
0,105

KQFGLLSLE

283391
B

Iahl: VII-VI-HLA- AZ Iﬂmem:

STEAP-1

Cada péptido es una porclin de SEC
1D X% 3 se especifica cada posicién

ioicial; la longilod del péptido ¢s de 10

aminedcidos, ¥ 1a posicion final para

cada péplido es la posicion inicial mas

Inicia

‘157
191
291
101
164
125
232

13
281
-1

‘226
130

244
183
- 117
108

nueve.

.Suhset.untu
W!'vﬁ..‘l'iKQPﬂ
KLUWA*':’QQ

; FML&\'FLPN

VLIFKSILFL

" FGLLSFFFAY.

LLALVYLPGY
LLAVISIPSY
GLLSFFFAVL,
SLLLGTTHAL

- TLLREVIHPL

GLAILALLAYV
YLPGVIAAIV

SLTWREFHYI
FYWYTPFTFM
VLPMVSITLL
KIPILVINKV

Puniuacidn

153,030
_ 1351 048
459398
3723.593
271,848
271 948
23977

181,794

181,794
159,970
131,175
109,023
91,283
B3.527
76,985

ES 2532757713

Tabla VIII-V1-HLA-AZ-10meros:

STEAP-1

. Cada péptido es una porcién de SEC

ID X% 3 se especifica cada posicion

_ loicial; 1a longitod del péptido es de 10

aminoicidos, ¥ 1a posicion final para

cada péplido es la posicién inicial mis -

105

Tabla VIII-VI-HLA-AZ 10meros:
STEAP-1

. Cada péptido e5 una porclinde SEC
1D X#: 3 se especifica cada posicidn
_inicial; la longitnd del péptido es de 10
aminoicidos, ¥ 1a posicidn final para
cada péptido €5 la posicién inlclal mis

oueve, nueve,
"% Inicio Subsuue:::i:l Pu.nn:ﬂﬁn Ipicic  Subsecuencia  Pasfuacids
262 LLLGTTHALL 65622 186 - LLSFFPAVLH ' 048%
. 6% . ALTFAWNEWI 5'? 380 . 29y IAVFLEIVVL. 0476 \
229 ILALLAVIEL- 4D791~ ~ov 16T EEBFFFAVLHA - 0469
+ b 309 FLRCLREKIL -- 40,289 . - 43 . VILHLHOTAH. 0469
. 286" YTPPTFMIAV 38837 © .36/ SMLERPVLLH 0458
- 122 SITLLALVYL - 37157 258 -GIVSLLLGTI - 0429
B6. -FLYTLLREVL. 30852 220 VELGIVGLAL - 0478
“11% - KVLFMVSITL - Eﬁ_.&ﬂﬁ 124 TLLALVYIPG 0414
120 . MVSITLLALV 23755 .48  -QTAHADEFDAL 0400
112, LVINKVLFMY 23705 &8 ' - FPOWHLPIKTI 0213
221, -SLOGIVGLAIL 20145 L “WHLPIKIAAL = 0284
“¥11.- LVINEVLIFM 19425 216 MEIYVSLOIV. 0282
-~ 8§0.. “HASLTFLYT- 18203 231" ALLAVISIFS 0276
200 VOQOQNEEDAWI 9 890 A3 <CETSMLXRPFY 0270
281 EKEQFVWYTPPT 9. 784 193' QOVQUNEED ﬂ 24T
458 MLTRXQFGLL 3970 S T
253 - IQSKLGIVSL 8465 . 163 .QEGLLSFFFA 0209
A3 LIHLEQTAHA 8446 “260.. VELLLGTIHA, ﬂtM
204  AVFLPIVVLI - 7769 225 VIOLAILALLA 204
224 IVGLAILALL © 7.309. 118 . IPMVSITLLA 0,204
223 GIVGLAILAL  6.756. 237 WIDIKQFVWY 0197
292 MIAYFLFIVV 6;5&6 257 - LOVSLLLGT 0150
103 . 5,535 J0z  LIFESILFLP 0.172
278 MDIKOFVWYT 6,_343 n YLHEDTGETS 0.16B
128 LYYLPGYVIAA 5439 227 . LAILALLAVYT 0,165
255 . DMVIIFKEIL 4,950 T2 CHLFIKIAAL 0,145
lm---FPH‘WJ.-DKWM 4 ﬂ.l P 318 ~EXIRHGWEDV 0,137
L e Ll ; 100 . TSHQQYFYKI - 0,129 -
275 - IFQFY 4410 173 VLHAIVSLSY 0,127
a1 MSLTFL% 4408 75 IKJAATEASL o116
78 AAIASLTF 3,723 40 RPFYLIHLHQT @112
.76 .. KIAALIASLT 3,586 foow e S
17l FAVLHAIYSL 3139 Tabla VIII-V2-HLA-A2- 10meros:
162 KQFGLISFFF 3,121 STEAP-1
37 MIERPVLIHE 2923 Cada péptido es una porcién de SEC ID
; ‘M""'TIEPQWHIEPI— 3,895 - - - 5 seespecifica cada posicitn inicial;
80 - M . A 632 la longitud del péptido es de 10
: - . s aminoicidos, ¥ La posicion Hoal para
I:%T W, m'E i:gg; - cada péplido es la posicién inicial mis
145 : 1,984 Wi i
204 KFDAWIFHDYV 1893 Imicio SIIHEHI:PIHII Puntuaciéa
243 REFHYIQSEL 1537 = 3  REFHYIQVNN 0008 -
209 TEHDVWRMEI ]414 ' 1 TWREFHYIQV 0005
W4 FESILFIPCL 1,193 4 EFHYIQVNHI 90.001
L] 1040 ‘2 WREFHYIQYN 0.000
7 SIPEVSDSLT 1025 :
296 FLEVVLIFE 0857 cTabla VIII-V3-HLA-A2-10 meres:
119  PMVSITILAL 0,781 : STEAP-1
B2 - ASLTELYTLL ¢774°  Cadapéptido esuna porcion de SEC ID
264 . DGTIHALIFA  QB97 i 7seespecifica cada posicin inicial;
324 . WEDVTEINKT 0613 1a longitud del péplido es de 10
256  ELGIVILLIG 0500 amingiacidos, ¥ 1a posicidn final para
219 YVSLGIVOLA 03598 cada pépiido es la posicion infeial mis
35 TSMIXRPVLL 0,516 e
215 RMEIYVSLGI 0.482

Inicic Subsecuencia Footuacidin



Tabla YIII-V3-HLA-AZ-10meros:
STEAP-1
Cada péptide es una porcién de SEC ID
<o T sk especifica cada posicion inicialy
la leagilad del péplido ef de 10
amingdcidos, ¥ 1a posicidn fpal para
‘cada péptido es 1z posicion inicial mis
RUEvE,

Inicio S@pbsecuencia FHuotoacion
25 ° CLTRFKGLNL, 21362
8 IQUHEKSDV - 11,918
-2y CSLWDPECLTRF ™ 583
‘16 '~ DVPESEWDPC 0,111
26 LTRFKGLNLF-~0.045
- 23 DPCLTRFKGL™ 0.020. -
17 VPESLWDECL - 0015
"7 YIQUHKXED.- 0009
10+ . UHKKSDVPE® 0,003
18 PESLWDPCLT 0,003

2 WDPCLTRFFLG D,GEIE
3 - REFHYIQOH. 0002
13 KKSDVPESLW- 0,001
14  KSDVPESLWD . 0001
I  TWREFHYIQI: 0,001
9- . QUHKKSDYP 0000
3 WREFHYIQN ' 0,000
15 SDVPESLWDP. 0,000 .
-4 FHYIQIHEE " 0000
19.- ESLWDPCLTR = 0,000
24 PCLTRFKGLN- 0.000
12 HEKSDVPESL 0000
1} . BIKKSDVPES 0,000
2§ RFKGLNLIQS 0.000
27 TRFKGLNLIQ 0,000
4  EEMVIQUEK 0000

21 LWDPCLTRFK: - 0,000
[ HYIQOHEXS ﬂm

‘Tabla VIO-V4-HLA-AZ-10 meros:
STEAP.1
Cada pépiido es una porcién de SEC ID
N9 se especifica cada posicidn inicial;
la longitud del péptido es de 10
aminoacidas, v 1a posicitn [inal para

cada péptide es la posicitn inicial més

ocho.

Puntmaciin

2331917

Subsecuencia
GLLELFFAVL
SLFFAVLHAI 88 763
FOLLELFFAV. .85 136
EQFGLLSLEFF -0 3538
LLSLFFAVLH. 0481
LSLFFAVIHA 048y
QPGLLSIFFA Q253
TRRQPGLELSL C00D
FROQFGLLSLE Qo000
1 LFI-‘AVLI-MI‘E 00

i

B e B =X W LA WD O B

Tabla IX-V1- A.S 5|mtr STEA.P 1

Cada péplidn esun pore 14D de SEC

I "2 3 se especilica cada posicidn
inicial; 13 longitod del péptido es de 9
aminoacidos, v la posicidn final para
cada péptido es la posicién inicial mis
ocko.

ES 2532757713

inicial mas ocho,

Inicio Subsecuencia Huofuacion

307 - ILFLPCLRK
153 . WLDKWMLTR
108 - KIPILVINK
IES . GLLSFFFAV

2585 FLEIVVLIF

- 244 ELTWREFHY -
M4 QLINGTRYK
m FMIAVFLEL
i - VLIFESILF

B4 7T CLTFLYTLLRY

©1¥ T T ELWHKMEKPRR

236 © KLGIVSLLL.
166  LLSFFFAVL
268 HALIFAWNK
90: LLREVIHPL
162" KQFGLLSFF -
262 - T LLLGTIHAL
130 YLPGVIAAL
7" . TTNQEELWK
37 . MLKRPVLLH
221 ' SLGIVGLAI

© 158 MLTREQFGL
117 VLPMVSITL
3127  CLRKKILKI
248  REFHYIQSK
297 LPIVVLIFK

-226  GLAILALLA
80 TASLTFLY
283 . FVWYTFFIF

148  KEFPHWLDE
31 DIGETEMIK
T2 HIPTETAAT

21°. MNLEEDDWIH

263---+ LLGTIHALL -

302 - - LIFKSILFL
36 SMIKRPVLL
191 umamq
122 8§ :
294 .- AWI.I’IE‘WI.-
60 ELQHTQELF
306 . SILFLPCLE -
261 - SLLLGTTHA -
138 - - AVQLHNGTK. -
90 ATSHQOQYFY

240 SVSDSLTWR
€3 SLTFLYILL
103  QQYFYKIPI

9 NGEELWKME
270 LIFAWNEWI
245 . LTWREFHY!
76 - KIAAIASL
172 .. AVLHAIVSL
133 GVIAAIVQL
97 . PLATSHQQY
176 ATYSLSYPM
. 68  FPQWHLPIK
100 . TSHQQYFYK
309 FIPCERXKI
269  ALIFAWNKW

. 42 VLILHLAQTA
127 ALVYLPGVT
300 VVLIFKSIL

106

Qlaachuuriuuuuuuuuﬁ..}
[T+

300, 000
35000
36000

24,300.
18000 -
12,000
10,000 -

8,100
6,000
¢,000
6,000

5400 -
£400

2,000
20825 .

2025 .

455553388

§E83ERE

H5EEEEEE

%EEE%‘%‘S_&E

I:H: ]‘_'( V1-AMVSmeros: STEAP-1

Cada pEpI]dn cs una porclén de SEC ID
N*: 3 se especifica cada posichén inicial;

la longitud del péptido es de
amincicidos, ¥ 1a posicién final para
cada péptido es la posicibn iniclal mis

124
123
299

~n6=

43

191
178
139
i |
120

182

08

11z -

B8
115
128
- BE

- 258
268

193
Fl: 1
119
219
i

134 -

15
144
=78

232 -

123

acho,
TLLALVYIP 0270
GIVGLATLA 0270
I¥VLIFESI
‘KVLPMVSIT 0203
- LLHLHQTAH 0200
PMEREYRYEK . 0200 -
LINWAYQQV 0200
YELEYFMRRE 0180
. VOQLHNGTEY 0,180
IYOLAILAL 0,180
- MVWSITLLAL 0,180
YPMRRSYRY 0,180
WIERDVWERM 0,180
LVINEVIFM  D1ED
- TLLREVIHF 0,180
REMEIYVELG 0280
LVYLYGVIA 0150
FLYTLLREY 0150
GIVSLLLGT 0,135
STIHALIFA 0,135
EILEIRHGW 0,135
. AHASLTFL 0135
WEDVTEINE. 0120
LEEDBYLHE  0.120
AWNEWIDIX. - 0,050
! : 0,090 -
EIPEVEDSL 0,090 -
MIAVFLFIV  0.090
YTPPTRMIA 0090
FMVSITLLA ﬂ,ﬂﬂﬁ
YVELGIVGL 0050
TIHALIFAW 0,090
VIAAIVQLH 0090 .
. KMFPRENLE. 0090
OTEYERFEH 0090
BPIKQEVYWYT 0080

LLAVTSIPE 0030
JTLLALVYTL.

Tabla IX-VI-HLA-A3-?meros:

_ Cada péptido es una porcién de SEC ID

X°: 5 se especilica cada posicidn iniclal;
la longitud del péplido es de %
aminodcidos, ¥ la posicién Minal para

Inicla

4

2
1
3

. cada péplido <5 la posicion inicial mas

ocho,
Subsecusncia Funtuacibn
FHYI 0008

REFHYIQVHN G001,

"WREFRYIQV G000

EFHYIQVNN 0000

Tabla DEVA-HLA- AN 9 meros:

STEAP-1
Cada peplida ¢s una porcién de SEC ID

0203 . -



ES 2532757713

. X% T se especifica cada posicion inicial; Tabla X-V1-HLA-A3-10meros: Tabla X-V1-HLA-AM10meros:
. l1a longitud del péprido es de 9 STEAP-1 S5TEAP-1
aminodcidos, ¥ la posicion final para Cada péptido es una porcién de SEC Cada péptido es una porcidn de SEC
cada péptido es la posicién inicial mds [ XN°: 3 se especifica cada posicién D X*: 3 se especifica cada posicién
ocho. inicial; Ja longitud del péptido esde 10 jnicial; 1a longitud del péptido es de 10
Iniclo  Subsecuencia Puntuacién aminoacidos, ¥ 1a posiclon final para aminodcidos, ¥ 1a posicion final para
19 SLWDEFCLTR:- 60,000 cada péplido es la posicion inicial mis  cada péptide es la posicidn inicial mis |
4 ' FHYIQUHE ' 0 00 HREVE, Bueve,
5  HYIQIHRK . ﬂﬂﬁﬂ © .Infeio  Subsecuencia Puntuacién  -Joicic  Subsecuencia Poofnacién
25 L'IFFKGLNI. ﬂﬂﬁﬂ 140 __QLHNG'I'KYKK 60,000 . 127 ALWI.RGVM 4450
_ 2 CTREFHYIQU. . G041 21 - NLEEDDYLHEK "60.000 133 . 1:-#05
o Brrm 'QIEIKKSDV == 0030-° 153 WE.D‘(WMLTR 30.000 ° 138 - m’l‘ﬁ‘f ﬂﬂiﬂﬁ
L 24 0 CETRFREGLM - 001* e LR et e T b I SLEYFMRIESY - - 0.400°
L1 ST LW!J-PCLTRF---GWS_ R {1 _-GLLSI'FFA\"L '24,390 : 10 - LPCLREXOK 0400
13 . KSDWESI.W 0.005 - B3 SLTFLYTLLR 24,000 42  VLLHLHQTAH 0300 -
26 . TRFEGLNLI.- 005 - S5 .. VLHATYSISY 24,000 0 309 FLPCIREKL 0300
15. ~DVFEELWDF . 'I}IIH 5 367, OFLYIRKK 13.000 232 LLAVTSIFSY 0300
& .. YIQI]HICKE - DDDE - 06 SILFLPCLEK 9000 31  DYGETSMLER. €270
12 - EXSOVPESL---0003 - ° %6 ELFPQWHLRL 3100 . 107,  YEIFILVBIOL - 0270
21 © WDPCLTRFK 0,002 312 . CLRKKILKIR 4,500 119  PMVSITLLIAL 0270
_Iﬁ- VPESLWDIC.-. 0002 . ry FAWNKWIDIK 4500 - I IVVLIFKSIL 0270
e IBR¥shYP . coo2 -+ 167 : KQPGLLS._PFP_' 4050 . - 265 GTIHALIFAW 0203
Iy . P"'-.l'l'ﬂ]"KGL - 0,001 163  LLGTIHALLF 4000 97 - PLATSEQOQYF 0200
1 \VREFHY_IQI, T QoROX 99 CATEHQOQYFYR 3000 .43 LLBLHQTAHA 0200
17 - PESLWDEPCL . 0D01° E6 FLYTLLREVI 3000, - 267 [IHALIFAWNK 0,180
N . JQIHEXSD: - 0000 15.,. WMHKQFG 2700 30 KDTGETSMLE 0,180 . .
18 ESLWDPCLY . 000 - - : el i 236 KIGIVYSLLLG O.180 -
T DFCLTRFEQ, 0000 3'? ]'u!I'.LI.R.PULlHL' 2700 15 EKMEPREMNLEE G,1RD
3 EFHYIQOH . 0D00 3 SMLERPVLIH 2700 283 EFVWYTIFFTFM G150
3 FEGLMNLIQS, 0000 . 30l. VLIFESILFL - 2700 _ 180 ISYPMRREYR O 150
1 HEXSDVFES 0000 ¢ 262 LLLOTIHALY 20285 224  IVGLATLALL 0 125
14 _ SDVPESLWD ' 0000 82 - TLIREVIHFL 2025 103 - QOYFYRIFIL ﬂ-l!ﬂ
7 REEGLNLIQ™ 0000 176 ANWSISYPMR 2,000 261 EKQFVWYTFPT - 0,135
10 [MHEXKEDVFE 0000 229 . TLALLAVTEL 1,800 . 2B6 YTPPTPMIAY (135
e : ™| ANASLTFLY - 1,B0O 18 KIFILVINEY ¢135
Tabla IX-V4-HLA-A3-9meros: 226 - GLAILALLAY- 1,800 - 258 -GIVSELLGTI ¢i121 --
STEAP-1 244  SLTWREFHY1 1,800 oom GWEDVTEINK €120
Cada péptido es una porcitn de SEC 111  ILVINKVLPM. 1,200 231 ALLAVTESIPE 0120
ID N*: 9 se especifica cada posicidn 215 RMENWVSLGL  1.200 93 LATSHQUOYFY 0120
‘inicial; la longitud del péptido es de : WﬁYQQ‘I’QQN . 102  HOQYFYEIFD 0108
aminoicidos, ¥ La posicién (inal para 1’5 i 1:5_00 247 .WREFHYIQSE .u,ﬂ'g.u
cada péplido es la posicion iniclial mas _' 2151 : SLLEGTIHAL . 1450 - o KIRHGWEDW ﬂ,ﬂﬂ-ﬂ
ocho. 209 AVF_]'..'PiWI..[ - -1:35& - 3D5 KSEFLPFCLR 04090
- Inkele Subsecuencia Puntuacidn 6y ALIFAWNEWI 1,350 124 TLLALVYLPG 0090
5_ __GI.LSLFFA\I'-_ $100.. .. .29i_ _FMOAVFLPIV 1,350 -~ 122 CSTFLLALVYL 04090
B CSLFFAVIHA 6 DOg 116 KYLEMVSITL 1215 144 GIEYEKFFHW 0050
o LLSLFFAVL: 5,4!]:' 223 ' GIVGLAILAL 1215 - 64 | TQELFPQWHL - 0081
2 - KEQFGLLILF 2828 & DITNQEELWK 1,200 £l IASLTFLYTL 0081
9 LFFAVLHAI 0007 2717 WDIKCFYWY 1200 . 0 TSHOQYFYXI . 0,081
7 LSLFFAVLH... 0,005 - U7 VIPMVSITIL 0 905 (112 LVINKVLFMV 0058
3 QFGLISLFF. 0,004 137 AIVQM D,QOD - 302 T LIFKSIFIP 0068
i REQFGLLSL: 0002 72 . HLPIRLAAA 0504 96 HPLATSHOOY 0080
4 FGLLELFFA 0,001 221 - SLGIVGLAIL 0700 i92 LINWAYQGY 0050
el i i 125 LLALVYLYPGY 0000 . Q o
Tabla \;&E::ﬁi A3-10meros: 191 MAYQQ 0.500 206 Dﬁ\‘ﬂmll:]}w 0.660
Cada pfptidﬂ 25 UNA porcidn de SEC 123 LVYLPGVIAA 0 Eﬂﬂl . RO DASLTFLYT 0450
il ittt e 300  VVLIFKSILF 0600 317 - [LKIRHGWED  0.060-

Inicial; ;a lougl!nd del pe_gtid_u esde 10 166 LLSFFFAVLE 0.600

amincicidos, v la posicién Minal para

158 YRYKLLNWA 450

cada péprido ::El:ﬁpnslciﬁn ioicial mds :g: mﬁﬁ g'i:g Y '
- v 130  YLPGVIAATY 0450 Tabla X-V2-HLA-A3-10meros:
[aicie Subse:'le’n:ia Poatoacion 139 Wm‘lﬂ{ 0,450 STEAP-1
296 FLPIVVLIFE ~ $0,000 50 LIREVIHPLA 0450 Cada péprido es una porciénde SEC ID

107



ES 2532757713

“Tabla X-V2-HLA-A3-10 meros: . Tabla X-V4-HLA-AM 10meros: C - Tabla X1-VI-HLA-AL1-9meros:
STEAP-1 STEAP-1 ETEAP-1
X% 5 se especifica cada posicién inicial; " 10" LFFAVLHAIY - 0020 Cada péptido es una porcién de SEC
Ia longitnd del péptidae es de 10 £ LSLFFAVLHA 0 1'.‘rl.'|9 © 7 IDN®: 3 se especifica cada posicibn
.. |:|:|:|i]:lnl'_fidus’.‘- la Fnsil:ifl:!] linal para e ‘2 . REQFGLLSLF { mg inicial; Ia longitud del péplido €5 de &
cada péptido es l'_ posicidn inlcial mas 5 FGLLELFFAV . 0003 amincicidos, ¥ 1a posicidn final para
. nuetel, y - . I TRKQFGLLSL . €002 - cada péptido es la posicién loicial mds
© Tuicio  Subsecococia  Pumruaciin 4" . QFGLLSLFFA - 0,001 : ki, _
1 .lmerLuv U el . Inicio Subsecuencia Pusfuacidn
"4, EFHYIQVNMNI 0001 - Tabla XL-VI-HLA-A11-9 meros: . 219 YVSHGIVGL 0,020
3 - REFHYIQVNN .. 0,000 y o SIEEEA 154 LDKWMLTRR ' 0.020
= 2" WRETHYIQVIN - 0.000 -  Cadapéplido es una porcién de SEC 273 AWNKWIDIK. 0,020
o G G oG o - ID NP 3 se especifica cada pesicidn 250 IVSLLIGTI. 0020
“Tabla X-V3-HLA-A3-10meros: inicial; la longitnd del péptido es de 9 o8 ATSHQOYFY . 0020
STEAF-1 aminodcidos, y la posiclon final para 286 YTPPTEMIA D:ﬂlﬂ o
Latla peptldo €5 ung pnr:lén de SEC cadapéptide es Ia pesicion loicial mas 1899 QVQOQNEKEDA - 0420
DX 7 ce especifica cada posicion Yrho. . _ 245 . LTWREFHYI 0.020
. imicial; la longitod del péptido es de 10 Tuicie Bobsecaenacia Puntuzcicn © 316 FILXIRHGW 0018
- aminodcidos, ¥ la posicidn lnal para 108 0 KIPILVING.. 2,400 302 - LIFKSILFL 0016
“cada péptido es la posicion inicial mis - 138 IVQLHNGTK - 2 000 376~ AIYSLSYPM 0016
; ey 7 . TTNQEELWK . 2.000 -299 - IVVLIFKSI 0,015
Inicia Subsccnencia Puntoacisa 307 . ILFLPCINE-  1.500 123 - JTLLIALVYL l];{}l: \
20 SLWDPCLTRF )5400. - ~ B4 - LTFLYTIAR- 0800 - 88 '~ YTLIREVIH 0015 -
2%, CLTRFKGLNL 1200 - - 268 - HALIFAWNK - 0600 A78  YSLSYPMRE . 0.012
5 . FHYIQITHEK ' 0225 ° 297 - LPIVVLIFK 600 -244 ELTWREFHY (.02
26 LTRFKGLMNLYI 0045 ° 3. DIGETSMLKE G600 .. 291  FMIAVFLFl. 0012
.19 ESLWDPCLTR 0,027 196 AYVQUVOONE- - 0400 . 80 | TASLTFLY 0012
17 VPESLWDPCL 0018 240 © SVSDSLTWR . 0400 ~ ~ 277  WIDIKQFVW 0012
4 EFHYIQUHK . 0018 . . 248. REFHYIQSK 0,360 -.319 ~ KIRHGWEDV 0,012
B IQEHKKSDY - - 0,009 - 9  NQEELWEMK- 0.200 146 KYEKFPHWL (.012
3 REFHYIQUH - 0.00% 148 KKFPHWLDK - 0240 - 285  WYIPFTFMI 0,012
16 DVPESLWDPC 0 RLily 140 QLHNGTEYK 0200 66 TIHALTFAW 0012
21 . LWDPCLTRFK 0, 003 - 68 - FPQWHLIPIK 0200 251 SLLLGTIHA - 0.012
9 QEHEEKSDVF -, 003 153 WLOKWMLTR 0,160 3ot VLIFESILF 0012
2 WREFHYIQUE 0.003 22 1EEDDYLHK (120 756 - KIAAWASYL 04012
23 DPMCLTRFEGL --0003 . 306, IILFLPCOIR- 0120 129 . -VYLPGVIAA 0012 .
0 IIHKRSDVFPE C.002 24 WEDVTEINK® {120 138 MLIRKQFGL 0.012
i TWREFHYIH 0,002 144 GIKYEXFFH 0.090 ast HYIQSELGI 0012
7 YIQIUHERSD  0.001 133 QVIAADVQL 0090 327  VITEINKTEL 0,010
13 . XXSDVPESLW . 0,001 265 GTIHALIFA © 0050 - 63  HTQELFFQW 0010
12 HEKXSOVPESL. .o0bs - 177 ° IVELSYPMR. - 0,080 159 . LTREQFGIL 0010 .
4  X¥SDVPESLWD 0003 181 SYPMRBRESYR {.080 116 EVLPMVEIT  0.009
15 SDVFESLWDP .0.000 - 323 - RIICWEDVTK.- 0060 -~ 13% VQLHNGTKY 0.00%
27 TRFEGLNLIQ 000D 3]} PCLRKKILK 0060 187 SYRYKLLNW 000
.28 RFROLWLIGS 0000 ... 100 —TSHQOYFYK . -ﬂDEU - E2-. BITLLALYY 0008
11 THEESDVPES- 0,000 172  AVLHAIYSL 0080 . 106 FYKIFILY] 0,008
22 'WDPCLTRFKG .0.000 112 LVINKVLYM. 0050 32 . TGETSMLEE 0008
& HYIQIHEES D000 165 'GLLSFFFAV 0054 a2 CLEIFILET 0008
IB  PESLWLPCLT 0000 32 EBLWEKMKFPRE - 0048 05  YFYRIFILY 0,008
24 PCLTF.FKGI.N D 800 - 294 - AVFLPIVVL - 0040 208 - WIEHDVWEM 0008
141  LANGTKYKE 0040 1 MLERFVLIH {008
“Tabla X-V4- HL-! A3-10meros: 128 LVYLPGVIA 6,040 182 YRMRREYRY . 0,008
_ STEAP-1 283 FVWYTFPTE. 0040 117  VLPMVSITL 0008
Lada peptido es una porcién de SEC 120 MVSITLLAL ©.040 168 SFFFAVLHA COO0B
¥ N4 9 se especifica cada posicién 224 IVGRAILAL 0040 - 14 QYFYEIFIL  (.008
inicial; 1a loogitud del péptida es de 10 162 . XQRGLLSFF. 1,036 96 HFIVVLIF . 4008
aminodcidos, ¥ 1a posicién final para i ] GIVOLAILA 0,035 21 NLEEDDYLH 0008
cada péplide eslaposicitn inicial mis - 308 LFLPCLEEE: 0.030 272 . FAWNEWIDI. © uuﬂ
— g0 VVLIFKSIL . 0,030 221 SLGIVGLAL 0 008
Inicic Subsecuencia Puntuaclén I8¢ RYELLNWAY 0024 207 AWIEHDVWR 0006
6 GLLSLFFAVL 24300 = 2]2 DVWRMEIYY 0.024 ' 262 LLEGTIHAL 0,006
9 BLFFAVLHAl  &750 103 QOYFYXIPI (024 36 SVOIERPVLL 0.006
a KQFGLLSLFF 2700 - 256 KLGIVSLLL 00 163 QFGLLSFFF 0006
7  LLSLFFAVLH 0.600 226 GLATLALTA 0024 : : fe
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Tabla X1I-V1-HLA-All-10meros:
STEAP-1
Cada péptido ez una porcidn de SEC m
5% A se especifica cada posicion inlcial;
la longilud del péptido ¢s de 10
aminodcidos, v la posicidn final para
cada péptido es la posicién lnicial mis

. Tabla X1-V2-HLA-All-9meros:
STEAP-1
' Cada péptido es una porcién de SEC ID
N 5 se especifica cada posicitn inicial;
la loogitud del péptido es de 9
" aminedcidos, v la posicién final para
" cada péptido es la posicidn inicial mis

Tabla X1-V4-HLA-A11-9meros:
5TEAP-1
Cada piéptido ¢ una porcidn de SEC ID
N 9 se especifica cada posicion inicial;
la longitud del péptido es de &
aminndcidos, ¥ 1a posicion final para
. cada péplido es la posicitn inicial mis

ocho, acha, LOEVE.
. lnjeio  Subsecuencia Puntwacidén ' Inicio  Subsecuencia  Puntuacién Inicio  Subsecuencia Puntuacién
& FHYIQVNNLET 0,000 6. LLSLFFAVL. 0004 o0 DAWIEEDVW 0.
1° . WREFHYIQV 0,000 § ' LFFAVLHAI 0004 =5 R
2+ - REFRYIOVN- 0,00 3 ' QFEILLSLFF 0004 . 226 !GI_.MI.,ALLAV no24 -
. -3 . -EFHYIQVNI'I " GEIDEI' ' L - BRRQFGLLSL - 0001, 215,. RMEIYVSLGY. 0024 -
ved = . ' FOLLSLFFA- - 0001 © . 129 M‘H’SI'IILHLV 0020 -
. Tlhll X1- '.3 HL-l--llJ. 9 meros: it ISLEFAVLH . 0000 % qu&wm 5
STEAP-1 _ N g . 04020
.. Cada péplido ¢5 una porclén de SEC ID - Tabla X11-V1-HLA-Al1-10meraos: . 320 mngwﬂnm 0020
™ 7 se especilica cada posicion inicial; STEAF-1 7 .IWQEELW n’ﬂ:u
s la longitud del péptido es de @ Cada péptido ¢% una porcibn de SEC ID 786 YTPPTFI‘-'HA\’ 0:'020
-« aminodcidos, ¥ 1a posicion linal para N1 3 se especifica cada posicion inicial; 138 - IVQLHNGTEY 0020
* cada péptido es la posicidn inicial mas la longitud del péptido es de 10 : S
E e MIE:-, amincdcidos, ¥ la posicifn final para 198 Qmm o520
‘Inicio  Subsecuencia Puntuacion L s ::g:-:icl-ﬁn LRlcialids 219 WS!.:GI?GIA 0020
5 HYIQIHEX:  0600° : - 247 WREFHYIQSK D{‘-I'ID .
19 SLWDPCLTR. 0 3211 2o ‘Inicio  Subsecuencia FPuntuaciéon - 259 IVSLLUGTIH (020
4 FEYIQUHX" '0 QBD D %% . ATERGGYEYK - 3,000. 24 DVGLAILALL 0020,
25 LTRFEGLNL. 002& ' 306 SILFLPCLRK "1.200 ©  ° 305 KSILFLPCIR O418 .
B QIHEKSDV _'ﬁ,Wﬁ_ 206  FLPIVVLIFK 0800 . 1'5.3. M’IF.KQFG 0018
I REFHYIQIL .© 0,004 - 11 NWLEELDYLHE - 0EDD - P
21 WDPCLTEFK © 0002 M0 QLHNGTKYEE 0800 79 ﬁHASLTFLY 08 - -
15 DVPESLWDP 0008 = 137 AIVQLHNGIR 0600 161 m.mwamq o.in
27 RFEKGLWLIQ. 000 - 139 VQLHMNGTEYE . 0450 :
3 EFHYIQUH = 0001 195 WA.‘:’QQVQQH. 0.400 258 GIVSLLI:G'H o018
12  KESDVPESL 0001 ' Bl e 165 OLLSIFPAVL {818
13 KSDVPESLW ~ 'D,Oﬁll'_ 153 WLDKW“‘-'ILTR o'm 14 QYFYKIFILV 0.6
.7 IQUHKKSD.. 0000 P e e 14y HWLDKWMLT - o000
26  TRFKGLNLI. 0,000 270 FAWNKWIDIX 0400 R . i
- M CLTRFEGLN 4.000 3G LPCLREXILKE 0400 - 102 HOOYFYFIM 002
- 9 ITHXESDVP . - 0.000 . & -DITNQEELWE 0240 36 EIMLXRPVLLH 0012
t WREFHYIQI  0.000 67 - LFPQWHLFIK 0200 . 108 RIPILVINKY 0412
C & FIQUEFEES: . 0000 116 - Lo 0180 . 64 CFQELFPOWHIL 0012
-3 EWDPCLTRE. 0000 177 ' IYSLSYPMRR (160 103 CQOYFYEIPIL 0412
16  VPESLWDEFC 0000 83" SLTFLYTLLR - 4.160 C30) 002
2 DPCLTRFIG 0,000 178 - AIYSLEYPMR - (160 i LVINEVIPM 04012
= N PCLTRFEGL,,_J]M .~ 265 . GTIHALIFAW . 0,135 §1-. HTQELFPQWE . 0410
14 SDVPESLWD, 0000 30 KDTGETEMLE (120 151'.F QOVOONEED 'ﬂ;ﬂl;'?.
17 PESLWDECL .0.000 323 "GWEDVTEINE. 0120 : A ’
28 . FEGINLIQE 0000 A DIGETEMIKE &120° 93 EVIHPLATSH o409
11 HENSDVFPES . 0,000 162. FKOQFGL1SFFF 4¢108° 285 WYTPFTFMIA 0008
10 THEESDVEE - §.000 - 133 GVIAAIVQLH -ﬂﬂ?ﬂ" - 181 -SYPMRESYRY 0008
IB- ESLWI‘IPCLT _Dﬂ.'!'.l 307 ILFLPCILREK 'DOBD 86 FLYTLLEEVE {008
' 128 LVYLPGVIAA 0080 37 MIKRPVLLHL 0008
‘Tabla X1-V4-HLA-A11-9meros: 107 YKIPILVINK 0050 292 MIAVFLPIVV 000B
SLEALT D0 VVLIFKSILF- 0060 ‘180 ISYPMRRSYR D008
Cada péptido es una porcibn de SEC ID 147 YEEXEFEWLDE 0040 172 - VRHAIYSLEY {002
- W% 9 se especifica cada posicion inicial; a84 AVEILPIVVLI. _ﬂ.:m 118 LPMVEITLLA 0008
l1a longitud del péptido es de § 182 YPMRRSYRYK 0,040 105 ) mﬂ_w n;pug
amincdcidos, v la posicidn final para 157 IHALIFAWNE 0O MD 283 LI:G'I'H-M.IIF o D08
cada péptido es la posicién infcial mis 112 CLREKILXIR. ﬂ'ﬂﬂ-ﬂ' 280 TFMIAVELFI 0008
ocho, 283 FVWYIPPIFM 0,040 200, VQUNREDAWE 0,008
"Inicio  Subsecnencia Puntuacién 223 CIVGLAILAL 0,035 171 FAVLHAIYSL 0005
3 GLLSLFFAY 0,054 144 OTEYEKFPHW. 0,030 73 EFIRIAATEA 0,005
2 ROPCGLLSLE - 0,036 209 IVVLIFKSEIL - 0030 281 LLLGTIHALI 0008
2 SLFFAVLHA - D.OL5 112 L\'MK?ULW 0.030 129  VYLPGVIAAI 000§
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Tabla X1T-V1-HLA-AYL-10meros:
STEAP-1

Cada péptido es una porcién de SEC
1D N*: 3 se especifica cada posicidn

: ;iniclal; l1a longitod del péptido es de 10

. aminodcidos, ¥ la posicidn final para

_cada péptido es la posicién inicial mds

‘mueve,

. Inicio  Subsecuencia  Puntuacién
~.181. EMIAVFLFIV- Q006
. 253 IQSKLGIVSL. 0,006 .
sote 42 VLLELHOTAH-- 006
. 163 QFGLLSFEFA 0006 -
~326 DVIRINKTEL- ﬂ‘ﬂﬂﬁ =
59 TI.LREV{HFL- {0,006
. 251 . HYIQSKLGIV. . 0,006
.. 295 VELFIVYLIF 0,006
T QEELWKMKP 0,006 -
v 127° ﬁL‘h“"‘(]’.PGm.' 0006
161 - SLLLGTHAL . 0,006
218 I¥VSLGIVGL . 0.006" |
175 RAIYSLSYPM 0006
11  EELWEMKPRR. 0005 -
66  ELFPQWHLPI 0.005
0 Tabla X1E-VZ-HLA-A1L-10meros:
STEAP-1

Cada péptido es una porcién de SEC
ID X*: 5 se especifica cada posiclén
inicial; Ia longitud del péptido es de 10
- amingdcidos, v 1a posicién final para
-cada péptido es la posicién inicial mis
gucye,

Inicio Subsecuencia Pootoacidén
| EFHYIQVNNL- IJM'I-
- T‘WR.EH-:I‘:"IQV DDOG

3 REFHYTQVNIN u,um
'.3 WREFHYIQ"M"I*T unm

Tabla X11-VA-JILA-A3 1|:|I1‘|l!ru!

STEAP-1

Cav'da'pf.n[id'u'es' una porcién de SEC
ID N®: 7 =e especifica cada posician

-inicial; Ja lengitod del péptido es de 10 :

aminoicidos, ¥ 1a posicién loal para
cada péplido es la posicion inicial mas

nueve,
Ilujl:iu Subsecuencia  Fupfuaciom
S | EFHYIQIHY, D120
L FHYIQIHKE 0040
.26 LTRFRGLHL] - 00L0
g IQIMKESDY 0005
2% CLTRFXGLNL 0008
20 ELWDPCLIRF 0008
'3 REFHYIQIH 0007
1% ESLWDPCLTIR 0004
21 - LWDPCLTRFE 0002
17  VERESLWDTFCL 0002
28 BFRCLNLIQS OO0 -
) QIHEESDVP 0,001
<13 ¥KSDVPESLW 0001 -
--16 DVPESLWEDPC ' 0.001

107, NTHKKSDVPE

0000

ES 2532757713

Tabla X1I-V3-HLA-A3 -10meros:
5TEAP-1

© Cada péptido es una porcion de SEC

ID X% 7 se especifica cada posicidén

"inicial; 1a longitod del péptido esde 10

aminodcidos, ¥ 1a posiciin final para

cada péptido es la posicién inicial mas

nOeve,
Imicio Eubsecoencia Pootuacidén
S 'I“WREFHYIQI Q000
- 6. HYIQUHKKS 0000 .
‘43 - DPCLTRFEGL---0000 -
2 WREFHYIQN . - 0.000-
12 HEXSDVFESL 0000
7 ‘:‘!QlﬂiKKSD_ 0000
< Lo 14- - KSDYPESLWD-. 0.000
* 27 TRFKGLNLIQ Q000
22 - WDPCLTRFKG. 0000 -
15  SDVPESLWLP- 0,000
24 PCLTRFEGLN. 0000
11 IHKKSDVPES 0.000.
0.000

- 1B FESLWDFCLT
Tabla XILV4-HLA-A3 -10meros:
STEAP-1

Cada péptido es una porciin de SEC
ID» N*: 7 se especifica cada posiclan

--imicial; Ia longitud del péplido es de 10 _

amiopdcidos, ¥ 1a posicidn final para
cada péptido es la posicién inicial mas
oueve,
Subsecuencia
GLEEEFFAVL
SLFFAVLHAT
XCQFGLLSLFF
LISLFFAVEH-
LFFAVLHAIY
LELFFAVLHA
REQFGLLELF
FGLLSLFFAV
TREQFGLLSE
| QFGLLSLFFA

Tlh]l X10-VI-HLA-A4-Omeros:
STEAP-1

£ada péptido es una porcidn de SEC

ID N*: 3 se especifica cada posicldin
inicial; Ia Longitod del péptido es de

aminoacidos, ¥ 1a posicidn final para
cada péptido es la posicidn inicial mis

Puntuacidon
24300 -
6750
1,700

= 500
0,020 .
0 00
n’ma )
BDUE :

0,002
0,001

[nicio

A D 00 S T WD Y

ocho.
Inicie Subsecuencia  Punfuacidn
190  EARYREFFHWL SU0,U00
104 QYEFYEIPIL 200,000
251 HYIQEELGE - 75000
87 LYTLLREVI &0.000
z33 WYTFPTFMI 80000
105 FYEKIPILVI  S0.000
=49 EFHYTOSKL Sﬂ,ﬂﬂﬂ
10 ENLEEDDYL 14400
295 VELFIVVII  [2.600
1858 RYKLINWAY [2.000
163 QFGLLEFFF - [2.000
KSILFLFCL

305 . 12,000

110

Tabla X10-VI-HLA-A24-%meros:

STEAP-1

Lada péptido &5 una porcidn de SEC

. IDN*: 3 se especifica cada posicién

inicial; 1a longitod del péptido es de 9

. aminodcidoes, ¥ la posicién final para

cada péptido es la posicién inicial mis

Inicio

56
]
20
224
237
117
o7

- 19
S0
-
222
s
3s
252
79
156
35
133

300

172
123
187
159
166
162
33
296
302
310

158

224
204
120
219
254

o

3ol
78
2599
- 291
8
47
142
3

283
264
309
127
145

230

201
T2
263
b |

130

ocho.
Subsecpencia Pontoacidn
KLGIVSLLIL 11200
KIAAJIASL ~ 11,200
VYLPGVIAA 9,000
VGLAHAIL. © B400
SIPSVSDSL 8400
YLPMVSIIE B340
LFRWHLYP T!'ﬂﬂ
FFFAVILHAL Tﬂll:I-I]
LLREVIHPL 6,720
ASLTFLYTL. 6000
LGIVGLAIL. 6,000
LPMVSITLL |- 6,000
L 6000
LLLGTIHAL 6000
ADASLTFL 6000
KWHLTREQF -GDEHI
SMLERFVLI 6000
GVIAATVQL 6000
CVWLIFKSIL 6000
AVLHATYSL 6,000
ITLLALVYL 600D
BYRYELINW 5000
LIRXGFGLL 4800
" LLSFFFAVL AEN
KQFGLLSFF 4,800
SLTFLYTLL 4200
FLPIVVEIF - 4200
LIFESAFL - 4.000
APCIREKIE. 4000
METREQFGL 4000
IVGLAILAL 4000
AVFLPIVVL ' 4000 .
MVSITLLAL - 400 -
s 4,000
GSKLGIVSL 4,000
ELQBETQELF _ 3,000
VLIFKSILE - 3,000
AAASLTF 3,000
TVVLIFKSI 2520
FMIAVFLEL 23520
LATSHQQYF - 2.400
HQTAHADEF 2200
2 200
LPIKIAAT 2,100
YiPGVIAAYL 2,100
. FVWYTPPTF  -2,000
LGTHALTF 2000
FLECIRKKI 13980
ALVYLPGYI 1,200
EFPFEWLDEW 1.650
LALLAVTSI 13500
QONEKEDAWL 17500
HLPIKIAAL 1500
LLGTIHALI 1400
SLGIVGLAT 1,400



Tabla X1II-V1-HLA-AZ4-9meros:
S5TEAP-1
Cada péptido es uca porcion de SEC
1D %2 3 se especifica cada posicidn
inicial; Ia longitond del péptido es de 9
- amipodcidos, v la posicidn Mnal para
. cada péptido es la posicion infcfal mis

ocho.
- Imicio Sobsecuencia Funtoacidn
- 322 HGWEDVTKI- 1320 -
"5  KDITNQEEL = 1320 .
- =196 - AYQQVQQNK - 1,260
.. -245 . LTWREFHYI . 1200-
- 250, 'IVSLLLGTE. 1200 .
327 - VIKINKTEL . 1100
312 . CLEEKKILK1 1140 .
214 WEMEIYVIE. 1008
. 270 LIFAWNKWI1 . 1,000
" -272 - FAWNKWIDL . 1,000 -
103  QQYFYKIPL- 1;000. .
I 'H?QEEI.."F-’KM 0,950
218 . IYVSLGIVG: ~ 0900
255 - SKLGIVSLE - 0,840
19 FILVINEVL - 0340 -
185 - RRSYRYKLL ﬂ!l!ﬂ
. "30 KDTGETSML 0300 .
~#9.  SELQHTQEL 0,792 -
208 WIEHDVWEM 0750,
© 282 QPVWYTERFT ﬂ?ﬁﬂ
181’ SYFMRRSYR, ﬂ"?ﬂﬂ
112 LVINKVLPM ° 0,750
26 DYLHKDTGE - (750
105, YFYKIPLV 0,700 .
38 . LERPVLLHL 0.472
331 WKTEICSOL 0672
~.216.. KWIDIKQFY. .. 0605 ...
- ¥10 - FFAVLBATY - IJEDﬂ'
‘176  ATYSLSYPM Dﬁnﬂ ;
150 FPHWLDRWM 0,600
161 RKQFGLISF 000
34, WKMKPRRNL D800
-65  QELFPQWHL  0.600

Tabla X1IL-V2-HLA-A24-9 meros:
STEAP-1

Cada péptido es uta porcidn de SEC
ID %°: 5 se especilica cada posicidn
inicial; 1a longitud del péptido es de 9
aminodcidos, ¥ 1a posicion final para
cada péptido es Lla posicitn inicial mis
ocho,

Inicie Sobsecuencia Puntoacida
.3 . EFHYIQVHN 0,700
q4 FHYIQVNNI 0120
2 REF]-IY]QW L0024
.1 WREFHYIQV 0015

" Tabla X1TI-V3-HLA-A24-%mer:
STEAP-1
Cada péptido es ura porcidn de SEC
N*: 7 se especifica cada posicion Laicial;
la longitod del péptide es de
aminodcidos, ¥ 12 posicién final para

cada péptido es la posicidn

ES 2532757713

25
.20
1z
5
23
2
G

‘B
1
18
27

26

24

o
AT
15

-

9

T
22

g
.28

Szl
14
10
4

Inlcio  Sobsecuencia Puntuacidn
LTRFEGLNL 4000
. LWOPCLTRF 2400
ERKEDVPESL: - 1,344
HYIQUEKK - 1.158
PCLTRFRGL - 0720 .
REFHYIQU 0240
YIQUHKKS 0,231
KEDVPESLW . 0.200 _
 VPESLWDPC . 0,180
= QOHKESDY - 0,150
WREFHYIQL .. 0150
ES],W'DFELT - 0.150:
RFEGLNLIY A, 120
- TRFKGINLY. G]!D 3
CLTREKGLN. . 0,100
EFHYIQIH = 0070 -
PESLWDPLL - l}ﬂdﬂ
DVPESLWDP ﬂﬂl!_
IQIHEKSD. © 0,015
SLWDFCLTR - 0012 ¢
HEKSDVPES - .0011
DFCL'IRPKG + 0411 -
HHEKEDVP. 0010°
FKGLNLIQS - 0010 -
WDPCLIRFK. ' 0002
SDVEESLWD, 0002 °
HKKSDVPE 0,001
FHY1QIEHE. . .00

13-
16 .

micial mis ocho,

Tabla X1II-V4-HLA-AZ4-9 meros:

ETEAP-1

Cada péptido es ues porcién de SEC

. A% B se especifica cada posicion inicial;

ls longitnd del péptido es de 9
amincicidos, ¥ Ia posicidn final para
cada péplido ¢4 la posicion loicial mas

ocho.

Inicioc Subsecuencia Pooiuacidn

3 00 BN L e O BN L

QFGLLSLFE. ..-12 000

LFFAYLHAIL . TDDD
KQFGLESLF. . 4800 -
LLSLFFAVL - 4800 -
. _RKQFGLLSL. 1,200.__
GLLSLFFAV .~ 0216
FGLISLFFA 0,150
SI¥FAVLHA 0,100
LSLFPAVIH

0. l'.'IIS

Tabla X1V-V1-HLA- .-\.24 Iﬂmems

STEAP-1

Cada péptide ues porcidén de SEC

I X°: 3 se especifica cada posicion
inicial; 1a Jongitud del péptido es de 10

amincicidos, v la posicién final para

Imicio Subsecoencia

218
129
. 295
- 116
282

+ cada péptido es la posicibn infcial mis

HUEVE,

FPontuacién
IYVSLGIVGL 300,000
VYLPGVIAAL 126000
YFLPFIVVLIF .-25200
KVLEMVSITL - 20, , 160
QFVWYTEFIF 15.000
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Tabla X1V-V1-HLA-AXM-10mieras:
STEAP-1

- Cada péptido es ura porcion de SEC

ID X% 5 se especilica cada posicion
dnicial; 1a longitud del péplido es de 10
aminedcidos, v 1a posicidn final para
cada péptido es 1a posicidn inlelal mis

Oueye.
Inicio Suobsecuencia Punfuacidn
290 TRVOAVFLPT 12600 -
JO0B LFLPCIREXI 1).830
236 TSIPSVEDSL - 10,080
ug KFFRVIDEW:- o000
. B9 TLLEREVIIFL - 4400
108 PLVINEVE | 3400
-26 -]J"J’I.J-]I(DTGET 8250
181 SYPMRRSYRY 7:500
231  CHYIQSEIGIV 7500
187 SYRYKLLNWA '}'20(}
285 WYTPPTFMIA 7200
82 ASLTFLYTLL " 7.200°
165  GLISFFFAVL 7,200
104 QYFYRIFILY  7.000
]05_ FYEIFILVIN 7.000
168 SFFFAVIHAIL . 7.000
26t SLLLGTIHAL - 6000
293 IAVFLFIVVL . 6,000
299 IVVLIFESIL 6,000
157 WMLTRKQRS " 6000
: 213 Gfﬂm, E,ggg
171 F 'UIHM?SL- &4
309 FLPCLRERIL 6900
35 TSMLEKRPVLL w000
117 VLPMVEITLL-- 5000
78 'MMLTFL 'smu
01 VLIFKSILFL Gﬂm
&  TQELFPQWHL 5000
213 “u"WRM_EIYVEL 5600
254 QSKEGIVSLL - 5600
a7 M‘lﬂ.ﬂﬂ. 5600
330 INKTENSQL 5600
224 IVGLAILALL 5600
271 - IFAWNKWIDD 5000
W5 YEYRIPILVI 5000
158 MLTRECQFGLL - 4,800
362 XQEGLLSFFE 4800
215 RMEIYVSLGI 4200
- 103 QQYFYEIPIL 4,000
753 IQSKLGIVSL 4,000
122 SITLLALVYL . 4000
81 TASLTFLYTL 4000
a4 ETSMIXERPFYL 4000
1 meufmn 4,000
111 SLGIVGLAIL . 4,000
tso FPEWLDKWM 400
287 TFPIFMIAVE 3000
300 VVLIFKSILF 3000
241 VSDSLTWREF .2.100
262 LLLGTHALL 2,100
Er] HLPIKIAAD 2100



_Tabla X1V-V1-HLA-A24-10meros:
STEAP-1

Cada péptido es una porcion de SECID

ES 2532757713

Tabla X1V-V2-HLA-A24-10meros:

STEAP-1

inicial mas nueve.
Subsecu_en cia
EFHYIQVNNI

TWREFHYIQV:

REFHYIQVNN

Puntuacion

6,000 -
0 120
0,028

wm:mqvn 0018

' Tahla X1V-V3-HLA- A24 1[] meros:

STEAP-1

" Cada péptido es una porcion de SEC ID -
= ..N°: 7 se especifica cada posicion inicial;

1a longitud del péptido es de 10
amlnua::ldus , ¥ la posicion final para.

nueve.

Subsecuencia
HYIQIHKKS -
VPESLWDPRCL.
DPCL'I‘RFK:GI.
CLTR¥KGLNL
SLWDPCLTRF

- TWREFHYIQI .
LTRFKGLNLI

RFKGLNLIQS
HKKSDVPESL

DVPESLWDPC

WREFHYIQU

IQIHKXSDV

EFHYIQITHK
KKSDVPESLW
KSDVPESLWD
ESLWDRPCLTR
PCLTRFKGLN

QIHKKSDVP.~

YIQIIIKKSD

LWDPCLTRFK

[HKXSDVPES:
. REFHYIQIH

SDVPESLWDP ..

WDPCLTRFKG
FHYIQUEKX.

. TRFRGLNLIQ
PESLWDPCLT"

Puntuacion

11,550

'6000

4 800
4000-

12400
1200 -
1.200°

1000

0,560 .
0216
0180
0 150 )

0 050

0,024

0,020 -

0,015

0015 -

0,015
0014
0,011

0010
0,003 -

0.002

0062
0,002

0,001 ...
0,001

“Tabla X1V-V4-HLA-A24-10meros:

) STEAP-1
Cada péptido es una porcidn de SEC ]ID

1a longitud del péptido es de 10
amlnoa::ldos , ¥ 1a posicion final para

_ N°: 3 se especifica cada posicion inicial; - Inicio
) 1a longitud del péptido es de 10 4
‘aminodcidos, ¥ 1a posicion final para i
cada péptido es la posicion inicial mas 3 -
nueve. 2
- Imicio Subsecuencia Puntuacion ’
220, VSLGIVGLAI. 2100 -
274 WNEKWIDIXQF .2jooo
263 LLGTIHALIF - 2000~
. 7. IAATASLTF:. 2,000
.. 68 - FPQWHLPIKI - .1980 .
258  GIVSLLLGTI X °1.300
- 126 LALVYLPGVL. 1,800 - -
- 102 HQQYFYKIPI 1.500
_ 200 VQONKEDAWI 1’500 Inicio
269+ ALIFAWNKWI . 1500 - -~ 6
2947 AVFLFIVVLI 1400 ¥
100 . TSHQQYFYKI . 1,320 23
248 REFHYIQSKL 1232 - 25
- 86  FLYTLLREVI 1200 ~ .~ 20
244 - SLTWREFHYL 1,200- 1
66 ELFPQWHLPI. 1.200 26
1% . RRNLEEDDYL 1200 28
326 . DVTKINKTEI 1000 - 12
146" KYKKFPHWLD 1,000 - 16
189 RYKLLSWAY 1,000 'g |
284 VWYTPPTFMI. 1,000 . 4
114 INKVLPMVS] 1000 13
229  [LALLAVTSL 1,000 14
iog AVQQVQQNK g0y 19
' ~~85 . TFLYTLLREV. - 0590 .. - 9
207 AWVEEDVWR: o007
175 HAIYSLSYPM 0900~ = 11
-4. RKDITNQEEL. 0880. = 1€
s .255- - SKLGIVSLLL = 0,840 3
75 - IKIAAIIASL - 084D 15
7 I'INQEELWKM 0828 = 22
58" PSELQHTQEL 0792 ‘5
. 111 _JLVINKVLPM . 0750 __ _ . _27
161 REQFGLLSFF. 0.720 18
303 IFKSILFLPC = 0720
'52 ADEFDCPSEL 0,660
119 - PMVSITLLAL 0,600
163 QFGLLSFFFA  0.600
169 FFFAVLHAIY 0600
132 PGVIAAIVQL 0600
288 . PPTFMIAVFL = 0560
108 KIPILVINKV  (0:554
‘170 FFAVLHAIYS 0,500
.87 LYTLLREVIH 0500 Inicio
: L 6
Tabla X1V-V2-HLA-A24-10meros: 3
STEAP-1 9
Cada péptido es una porcidn de SECID 2
N?: 5 se especifica cada posicion inicial; 10
1a longitud del péptido es de 10 4
aminodicidos, y 1a posicion final para 1
cada péptido es la posicion .

nueve.
Subsecuencia Puntuacion
GLLSLFFAVL 7200 .
KQFGLLSLFF 4 800
SLEFAVLHAI - 1400
RKQFGLLSLF 0,720
LEFAVLHAIY 0.600
AQFGLLSLFFA  0500.
TRKQFGLLSL. 0,400
FGLLSL¥FAV 0216
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Tabla X1V-V4-HLA-A24-10meros:
STEAP-1

.. Cada péptido es una porcion de SEC 1D

N%: 9 se especifica cada posicion inicial
l1a longitud del péptido es de 10
aminodcidos, y 1a posicion final para
cada péptido es 1a posicion inicial mas
nueve.

Inicio Subsecuencia Puntuacmn
8 LSLFFAVLHA 0, 150
Y LI.SLFFAVLH ~0 010

- Tabla XV-V1-HLA-B7- 9meros
STEAP-1

‘Cada péptido es una porcion de SEC ID

N°: 3 se especifica cada posicion inicial;
l1a longitud del péptido es de 9
amlnoa::ldos , ¥ 1a posicion final para

ocho.

Inicio Subsecuencia Puntuacion
118  LPMVSITLL . 240,000
294 . AVELPIVVL 90000
310 LPCLREKKIL 80:000 N
172 AVLBAIYSL 60000
159 LTREKQFGLL 40,000
9 LLREVIHPL 40000
120 MVSITLLAL 20000
219 WSBG]’VGL'_ 20000
224  IVGLAILAL 20,000
150 FPHWLDKWM 20 000
133 GVIAAIVQL 20000
300  VVLIFKSIL 20, 1000
as TSMLKRPVE 18,000

- 79 ATIASLTFL. 12,000

B2 ASLTFLYTE - - 12,000

73 . LPIKIAAD 8000
184 MRRSYRYKL 6,000,
112 LVINKVLPM 5000
38 LEKRPVLLHL 4,000
312 .CLRKKILKI 4000
305  KSILFLPCL 4,000
225 - VGLAILALL 4,000
158  MLTRKQFGL 4,000
- 254 QSKLGIVSL- 4,000
262 LLEGTIHAL 4,000
123  ITLLALVYL . 4,000
287 TPFTFMIAV _ 4,000
131 LPGVIAAIV 4000
166 LLSFFFAVL 4,000
302  LIFKSILFL 4,000
222 LGIVGLAIL 4,000
117  VLPMVSITL 4000
256  KLGIVSLLL 4,000
237  SIPSVSDSL  4.000
76  KIAAUASL -4,000
83  SLIFLYTLL 4000
36 SMLKRPVLL 4000
20 RNLEEDDYL ' 4.000
109  PILVINKV 4,000
176  AIVSLSYPM 3000
14 WKMKPRRNL - 2700
319 KIRHGWEDV - 2,000
259  IVSLILGTI 2000



" Tabla XV-V1-HLA B7-9meros:
STEAP-1

.Cada péptido es una porcién de SEC ID .
N%: 3 se especifica cada posicidn inicial;

l1a longitud del péptido es de 9
amlnna::ldos ¥ la posicion final para

ocho. _
Inicio Subsecuencia Puntuacion
17 KPRRNLEED 2’000 ’
29¢ - IVVLIFKSI 2000
238 - IPSVSDSLT 2,000

182~ -YPMRRSYRY ™~ 1,200~

272~ -~ FAWNKWIDI: - -
214 *. WRMEIYVSE - 1200
. 230+ «LALLAVTSI -~ 1,200

127 ALVYLPGVI . 1,200
1000 N

. & - TNQEELWKM"
- 212 -~ DVWRMEIYV

1,000
128 LVYLPGVIA 07_50"

- 227 LAILALLAV - 0600

. 1293 ". IAVFLPIVV. " 0600
126- LALVYLPGV 0600
309 FLPCLRKKI 0,600 .-

. 65 QBLFPQWHL 0.600
233 LAVTSIPSV. 0600
1997 - QVQQNKEDA 0500
6 © KVLPMVSIT 0,500 .
‘331" NKTEICSQL - 0400
29t  PFMIAVFLPL - 0400
146 KYKEIPHWL - 0400
312 HGWEDVTKI 0400
263 LLGTHALI  0.400
_2_45 LTWREFRYI 0400
‘223 ' -SLGIVGLAL 0400

=50 ~SELQHTQEL 0400--

. 28%  PTFMIAVFL - 0400_
30 KDTGETSML 0400
$¥- * DEFDCPSEL 0400
201 QOQNKEDAWE 0400

- 270.- ~LIFAWNKWI 0,400
249 EFHYIQSKL 0400
110 -~ PILVINKVL.- 0400 .
104 QYFYKIPIL _0 400
103 __ QQYFYKIPL . 0400.
5 KDITNQEEL 0400 .
185 RRSYRYKLL 0400
71 HLPIKIAAT 0400

130  YLPGVIAAL ~ 0400.

327 ~VIKINKTEI . 0400
25§ SKLGIVSLL 0400
234 AVISIPSVS 0400

49  TAHADEFDC 0400.

77 IAALDASLT 0300
228 AILALLAVT 0300
81 . IASLTFLYT 0300
137 AIVQLENGT 0300
2080 WIBHDVWRM 0300
252 YIQSKLGIV 0200
.217 ° EIYVSLGIV 0200
68 = FPQWHLPIK ~ 0200
40 *RPVLLHLHQ 0200 -
121 VSITLLALV

1292 MIAVFLPIV 0200

120070 _ o
- Cadapeptldo es una porcion de SEC ]]) '

0200

ES 2532757713

‘Tabla XV-V1-HLA-B7-9meros:
STEAP-1

'Cada péptido es una porcion de SEC ]])

1a longitud del péptido es de 9
amlnna::ldos ¥ la posicion final para.

ocho.
Inicio Subsecuencia Puntuacion
57 CPSELQHTQ 0,200 .

192 LINWAYQQV ozoo

Tal]laX\ -V2 I-]]_.A B7-9mer:
STEAP-1

la lungltud del péptido esde®
aminoacidos, y la posicion final para

,...cada péptido es la posici6n inicial mds

ocho.

Inicio Subsecuencia Puntuacién
S4  FHYIQVNNI - 0040
1 WREFHYIQV - 0 006
2 REFHYIQUN 0002
'3 EFHYIQVNN' 0,002

Tabla XV-V3-HLA-B7-9 meros:'
STEAP-1

'Cada lﬁeptldu es una porcion de SEC ID

l1a longitud del péptido es de 9

. "aminodcidos, ¥ 1a posicion final para

cada péptido es la posicion inicial mds
ocho.

Inicio Subsecuencia Puntuacién

. 28 LTRFKGENL~ 40,000~ -
16 VPESLWDPRC _

0,600
12 - KKSDVPESL 0400
23 PCLTRFKGL 0400
22  DPCLTRFKG  0:300
B8 . QUEKKSDV - 0200~
18 ESLWDFPCLT 0,100
15 . DVPESLWDP - 0,050
17  PRSLWDPCL 0.040
. -26.. . TRFKGINLI. - 0040 - .
‘2 REFHYIQII . 0040
6. YIQUHKXS . 0,020
.24 CLTRFKGIN 0,020
19 SLWDPCLTR 0015 -
1. WREFHYIQI 0012
7. IQUHKKSD 0010
-9  IHKKSDVP 0010
13 KSDVPESLW Q009 -
11  HKKSDVPES 0002
28  FKGLNLIQS 0,002
4 FHYIQEHK 0001 . .
21 WDPCLTRFK 0001
27  RFKGLINLIQ 0,001
5 HYIQUHRK 0001
3 EFHYIQIIH  C.001
10 IHKKSDVPE 0,001
- 14  SDVPESLWD 0,001
20 LWDPCLTRF

113

0,001

‘Tabla XV-V4-HLA-B7-9 meros:
STEAP-1

--Cada péptido es una porcion de SEC ID

N°: 9 se especifica cada posicion
inicial; 1a longitud del péptido es de 9
aminoacidos, y l1a posicion final para
cada péptido es la posicion inicial mas
ocho.

Inicio Subsecuencia Puntuacién

6 LISLFFAVL 4000

1 RKQFGLLSL 03400

5  -GLISLFFAV : 0.200
4 - FGLL'SLFFA B N i)
8 ° -SLFFAVLHA - 0100

9  LFFAVLHAI 0040
2 "KQFGLLSLF  0.020.
7  LSLFFAVLH 0010
3 <QFGLLSLFF 0,002

Tabla X\‘I—\-’l—l—]]..A—B?—lUmeros:

STEAP-1

Cada peptlﬂa es una pofcmn'dé SEC ]])
la longitud del péptido es de 10
amlnuacu‘los ¥ la posicion final para

nue‘e
Inicio Subsecuencia Puntuaciéon
109 IPILVINKVL ~ $0,000
150 FPHWLI?KWM 80,000
78 AATASLTFL_ 36000
- 116 KVLPMVSITL 20000
299 IVVLIFKSIL 20000
224 IVGLAILALL 20000 .
203  IAVFLPIVVL - 18000
82 ASLTFLYTLL 12,000
-~ 8t IASLTFLYTL . 12.000
171 FAVLHAIYSL 12000
35 TSMLKRPVLL 12000

68, FPQWHLPIKI: - 8 000
288 PPTFMIAVFL 8000 .

283 ‘FVWYTPPTEM 7:500
183 PMERSYRYEKL 6,000 -
294  AVFLPIVVLI. 6000
. 118 LPMVSITLLA 6,000
34 ETSMIKRPVL 6,000
261 SLLLGTIHAL 4,000
165 GLLSFFFAVL. 4000
117 VLPMVSITLL 4,000
213 VWRMEIYVSL 4,000
184 MRRSYRYKLL 4.000
254 QSKLGIVSLL 4000
330 INKTEICSQL 4,000
221  SLGIVGLAIL 4,000
309 FLPCLRKKIL 4,000
236 TSIPSVSDSL 4000
37 MLKRPVLLHL 4000
301 VLIFKSILFL  4.000
253 SQSﬁLGNSL P
253 I : 4 000
103 QQYFYKIPIL 4000
223 GIVGLAILAL 4000 .
157 WMLIRKQFG 4,000



Tabla XVI-V1-HLA-B7-10meros:

STEAP-1

' Cada peptlda es una porcion de SEC ID

la longitud del péptido es de 10
. aminoicidos, y 1a posicion final para
. cada péptido es la posicion inicial mas

nueve.

K Inicio
8% - TLLREVIHPL

T 158 METRKQFGLL
Y

HAIYSLEYPM -
:326"* DVTKINKTEI
i .K.PRRNLEEDD-‘
.73 o LPIKJIAAIIA

. 269 . ALIFAWNKWE -
126" LALVYLPGVI
90 . LLREVIHPLA
" 1M ILVINKVLPM
-7 ITNQEELWKM -
319 KIRHGWEDVT.
112, LVINKVLPMV
120 . MVSITLLALV'
. LWKMKPRRN-
136 . qummr
114 . - INKVLPMVSI
182 YPMRRSYRYK
86 FLYTLLREVI
219 YVSLGIVGLA
128 LVYLPGVIAA .
127 ALVYLPGVIA
220 -VSLGIVGLAI
66 - ELFPQWHLPI
145 TKYKKFPHWL -
255 - SKLGIVSLLL. |
304 - FKSILFLPCL
200 VQQNKEDAWI
218 IYVSLGIVGL. .
287 - TPPTFMIAVE .
297  LPIVVLIFKS .
258 GIVSLLLGTI .
262 -LLLGTIHALL
244.. SLTWREFHYT .
‘238 IPSVSDSLTW
‘229 - ILALLAVTS}
75 . TKIAAIIASL °
100 TSHQQYFYKI
96 HPLATSHQQY
119 PMVSITLLAL
102° HQQYFYKIPI
248 REFHYIQSKL
‘19 .. RRNLEEDDYL
132 ' PGVIAAIVQL

72 - HLPIRIAAL
52 ADEFDCPSEL.
207 v

172 <AVLHATYSLS
227 - LAILALLAVT
234

"AWIEEDVWR

AVTSIPSVSD

Subsecuencia Puniuacion

4000
4 000

3 000«- o

p 000
2.000

© 2:000.-
. 40 - RPVLLHLEQT
64 TQELFPQWHL

2,000

1,800

1,200 .
1:200°
1000

‘1000
1,000

1.000
1.000

- 1,000.
0%

0900
0’600
0’600

0,600

0500

ES 2532757713

Tabla XVI-V1-HLA-B7-10meros:
STEAP-1
Cada péptido es una porcion de SEC ]])
la longitud del péptido es de 10
aminoacidos, y 1a posicion final para
cada péptido es la posicion inicial mis

nueve.
Inicio Subsecuencia Puniuacion
232 LLAVTSIPSV™ 0200
. 226 GLAILALLAV 0200 -
“130 YLPGVIAAIV -« 0200 -
108 XIPILVINKV. . -0200. .
© 291~ FMIAVFLPIV. 0200 - .-
- 164 - FGLLSFFFAV 0300
158 . LTRKQFGLLS. 0.200.
'57 CPSELQHTQE 0200
125 LLALVYLPGV 0200 .
©292  MIAVFLPIVV 03200 . .
286 YTPPTEMIAV 0200 -
310 LPCLRKKILK 0200"
- -io1 KLLNW\';&YQQ 0 200

Tabla XVI-V2-HLA-B 7—10mefos:
STEAP-1

-Cada péptido es una porcion de SECID
N°: 5 se especifica cada posicion inicial; ...

l1a longitud del péptido es de 10
aminoacidos, y 1a posicion final para

. cada péptido es la posicion inicial mas

nueve.
Inicio Subsecuencia Puntuacion

1 TWREFHYIQV' 0200
4 - EFHYIQVNNI 0040 -

3  REFHYIQVNN--0,002- -~

2 WREFHYIQVN . 0.001

Tabla X\’I—\’S—I—]]_A—BT—lﬁmeros:
STEAP-1

: Cada.peptldu e's una porcion de SEC ]ID

la longitud del péptido es de 10
aminodcidos, ¥ 1a posicion final para

cada péptido es la posicion inicial mis

nueve.
Inicio Subsecuencia Puntuacion
25 DPCLIRFRGL BOUOUD
17  VPESLWDPCL 24,000
25  CLTRFKGLNL - 4000
26 LTRFKGLNLI 4000
" 16 ' DVPESLWDPC ‘0500
1.. TWREFHYIQI = 0400
12 HKKSDVPESL. (400
8 IQUHKKSDV 0200
20 SLWDPCLTRF 0.020
19 ESLWDPCLTR 0.015
2  WREFHYIQU 0012
10 IHKKSDVFE 0-010' :
9- QHHKKSDVP 0010
7  YIQUHKKSD 0010
13 KKSDVPESLW 0003 -
14 KSDVPESLWD 0,003
11 IHKESDVPES. 0.002
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Tabla XVI-V3-HLA-B7-10meros:
STEAP-1

. Cada péptido es una porcion de SEC ID
N°: 7 se especifica cada posicion inicial;

1a longitud del péptido es de 10

- aminoacidos, y 1a posicion final para

cada péptido es la posicion inicial mas
nueve.

"Inicio Subsecuencia Puntuacion
24  PCLTRFKGIN - 0002
6 HYIQOHKKS 0002
- 28 ERFRGLNLIQS 0002-
- 22 WDPCLTRFXG 9902 '
18 PESLWDPCLT- -, 001
3 REFHYIQIH - 01)01
5 FHYIQHHKK 0,001
1S SDVPESLWDP 0.001
27  TRFKGLNLIQ 0,001
4 EFHYIQUHK - 0,001
21 LWDPCLTRFK. 0:000

Tabla XVI-V4-HLA-B7-10meros:
STEAP-1 )
Cada péptido es una porcion de SEC ID
N°: 9 se especifica cada posicion inicial;
Ia longitud del péptido es de 10
amlnoa::ldns , ¥ 1a posicion final para.

nueve.
Inicio Subsecuencia Puntuacion
6 GLLSLFFAVL 4000 .
9 SLFFAVLHAF 0400
1 TRRQFGLLSL 0400
5 FGLISL¥FAV 0200
8 LSLFFAVILHA = 0100
3  KQFGLLSLFF -0020 .
7 LLSLFFAVLIH - 0010
4  QFGLLSLFFA 0010
2  RKQFGLLSLF 0,002

- 10 -LFFAVLHAIY 0,002

- Tabla X\’]I—\ 1 ]—]]_.A B35—9meros

STEAP-1

Cada péptido es una porcion de SEC ID

N°: 3 se especifica cada posicion inicial;
la longitud del péptido es de 9

amlnoa::ldns , ¥ 1a posicion final para

ocho.

- Imicio Subsecuencia Puntuacion
150 FPHWLDK WM .40000 .
182 YPMRRSYRY 40,000
310 LPCLRKKIL 20,000
118 IPMVSITLL. 20,000
1254  QSKLGIVSL - 15000
305  KSILFLPCL . 10,000
180 LSYPMRRSY 10.000
73 LPIKIAALL 8000
90 LLREVIHPL. 6000
20 RNLEEDDYL 6000
8 TNQEELWKM 6000
82 ~ ASLTPLYTL ' 5000
35 TSMLKRPVL 5000
131 LPGVIAAIV-: 4000



ES 2532757713

‘Tabla XVII-V1-HLA B35 9meros: Tabla XVII-V1-HLA-B35-9meros: " Tabla XVII-V3-HLA-B35-9meros:
STEAP-1 STEAP-1 : STEAP-1
. Cada péptido es una porcion de SEC ID * ' (ada péptido es una porciénde SEC ID *©  Cada péptido es una porcion de SEC ID
N°: 3 se especifica cada posicion inicial; N°: 3 se especifica cada posicion inicial; =~ N°: 7 se especifica cada posicion inicial;
1alongitud del péptido es de 9 1a longitud del péptido es de 9 1a longitud del péptido es de 9
aminodcidos, y la posicion final para aminoicidos, y 1a posicién final para ' aminoicidos, y 1a posicion final para
- cada péptido es 1a posicion inicial mds . cada péptido es la posicion inicial mias ~ cada péptido es la posicion inicial mas
ocho. ocho. - ocho.

Inicio Subsecuencia Puntuacion . Inicio Subsecuencia Puntuacion _ Imicio Subsecuencia Puntuacion
109° IPILVINKV. 4000 83 SLTFLYTLL 1000 ‘25 LTRFKGLNL 3000

- 287 TPPTFMIAV 4 000. B 208 . WIEHDVWRM - 0,900 13 KSDVPESLW - 1,500
v T8 AATIASLTF - 3 000" : _‘"‘ 201 - QQNKEDAWI --0/800:-~- 18 ESLWDPCLT 0,750 -
3597 LTRKQPGLL- 3.000-. -~ 146. RYKKFPHWL (:600. . 16 VPESLWDRC - 0,600

98- - LATSHQQYF 3000 -~ 233 LAVISIPSV: c600 . 12 KXSDVPESL 0,400
206- DAWIEHDVW 2250+ - 293 IAVFLPIVV: - 0,500 - .8 QIHKKSDY  ©.200
122 -« . SITLLAEVY 2,000 " 19~ .RRNLEEDDY. 0500 22 DPCLTRFKG 0,200
176 ATYSLSYPM -2.000 - 245 LTWREFHYI- 0:500 - ~ 6  YIQOHRKS 0100
162 . KQFGLLSFF 2000 . . 126 LALVYLEGY 0600 24 CLTRFKGLN 0.100

112 LVINKVLPM 20000 227 ~- LAILALLAV . 0600... 23 PCLYRFKGL 0,100

76 7T KIAATIASL 2000 - JZ00 - VQQNKEDAW 05000 - -2 REFHYIQO . - 0,080

139 VQLH'NGTKY _ 2000 . - 2200 VSLGIVGLA 0,500 I 3 ! HKKSDVPES = (0,045

_ _WASLTFLY . 2000 ‘259 ALIFAWNKW 0500 26  TRFKGINLI 0040

-244 'SLTWREFHY - 2000 . 236 TSIPSVSDS 0,500 .20 LWDPCLTIRF . 0030
238 "IPSVSDSLT . 2000 ~ ° 6 DITNQEELW - -0,500. 19 SLWDPCLTR 0020
256 7 KLGIVSLLL - . 2,000 -966° TIHALIFAW 0300 - 15 DVPESLWDP 0020

‘99 ATSHQQYFY . 2000 ~ 49 TAHADEFDC @450 - ~ 1 -~ WREFHYIQY 0012
288 - - PPTFMIAVF - 2000 221  SLGIVGLAX 0400' - 9 OHKXSDVP- 0,010
319... KIREGWEDV 1,200 : 258 . IVSLLIGT 0400-- - 2B FEKGLNLIQS 0010
189 RYKLLINWAY 1200-- - T2 HLPIKIAAY - 0400 17 PESLWDPCL 0010 '

17 XPRRNLEED 1200 - 263 LLGTHALT 0406 7  IQIMKERSD - 8,010

-7 FAWNKWI.DI 1200 130 YLPGVIAAI - 0,400 ' 27 RFK‘GL)NL[Q - 0.006
1327 VTKINKTEI 1,200 299 IVVLIFKSI ~ 0400 . 10 IHKKSDVPE 0003
312 CLRKKILKI 1.200 103 QQYFYKIPI - 0.400 14 SDVPESLWD 0 002

230 LALLAVTSI. 1,200 - 309 FLPCLRKKI 0400 3 EFHYIQDH 0001

> _BOGWEDVTE! 1200 " 40 RPVLLHLHQ ° €400 5 HYIQUHKE 0001
. 262~ LELGTIHAL 1000 -~ 270 LIFAWNKWI - 8400 —-- - 4 FHYIQIHK 0001

172 AVIHATYSL - 1000 - 127 ALVYILPGVI (0400 ° 21 _ WDPCLTRP'K 0001"
166-  LLSFFFAVL 1000 ~  29] FMIAVFLPI 0400
219 - YVSLGIVGL 1,000 - 37 CPSELQHTQ 0400 - Tabla XVII-V4-HLA-B35-9meras:
224 - IVGLAILAL 1000 - 239 PEVSDSLTW 6375 STEAP-1

: 133 'GWQL 1000 ool o ST Cada péptido es una porcién de SEC TD
. QTAHADEF 1,000 . Tabla XVII-V2-HLA-B35-9meros: N°: 9 se especifica cada posicién inicial;-
. 222 - LGIVGLANI. - 1,000 STEAP ,1 . 1a longitud del péptido es de 9
63 H’FQE,LFPQW 1 000 - Cada peptldo es una purcmn de SEC ]]) * aminodcidos, ¥ 1a posicion final para
. 204 . AVFLPIVVL i _1’000 ..o N°5seespecifica cada posicién __cada péptido es la posicion inicial mas

186 ~RSYRYKILN 1000 - - inicial; la longitud del péptidaesde 9 - ocho.

60 . ELQHTQELF ] 1_2000 ) a]lli]lnoatilgos }lla pos_lc_lf]n_fll_m_l 1:ara TInicio Subsecuencia  Puntuacién
264 LGTIHMALIF 1000 cada péptido es la posicion inicial mas 2 KOFGLLSLE 2 00’0
316  KILKIRHGW 1000 ocho. 6 I.fSIJ’FAVI. 1,000

283 . FVWYTPPTF 1,000 . Inicio Subsecuencia ~ Puntuacién 1 REQFGLLSL. 0 200

225 VGLAILALL 1,000 4  FHYIQVNNI 0040 S  GLLSLFFAV 0200
158 MLTREKQFGL 1000 - 2  REFHYIQVN 0020 - 8 SLFFAVLHA 0100
121  VSITLLALY 1000 3 EFHYIQVNN 001¢ 4 FGLLSLFFA  0:100

79 . AIIASLTFL 1,000 1 WREFHYIQV 0,006 3 QEGLLSLFF 0,100
36 . SMLKRPVLL 1000 ' C 7 LSLFFAVLH 0,050
300 . VVLIFESIL 1000 .Tabla XVII-V3-HLA-B35-9meros: % LFFAVLHAI 0040
206 FLPIVVLIF - 1000 STEAP-1 . S
117 VLPMVSITIL - 1,000 - Cada péptido es una phrcmn de SEC ID Tabla XVII-V1-HLA-B35-10meros:
301 VLIFKSILF 1,000 N 7 se especifica cada posicion inicial; STEAP-1 )

© 237 ~SIPSVSDSL 1 000. 1a longitud del péptido es de 9 Cada péptido es una porcidn de SEC ID
123 ITLLALVYL' 1,000 . aminoacidos, ¥ la posicion final para N°: 3 se especifica cada posicion inicial;
147 HNGTEYEKKR 1,000 cada péptido es la posicion inicial mas - - :1a longitud del péptido es de 10
$20 MVYSITLLAL ],000 ocho. aminodcidos, ¥ 1a posicion final para
1302 LIFKSILFL 3,000 - Inicio Subsecuencia Puntuacio © cada péptido es la posicion
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Inicio

o6 |
15 TRAWIPKWM

109
- 287

238

254

3
121

293
179 S
207 .

73
283

162
116

220

R

118

2887
100
R

241
268
144
14
17

28
126
301
253 -
103 .
224.

122
263

221

223,
158 -

89

157
$ 299

165
- 261

309

inicial mas nueve.
Subsecuencia

HPLATSHQQY

. Lo
- IPILVINKVL
TFFTFMIAVF
[PSVSDSLTW
" QSKLGIVSLL
DSLTWREFHY,
VSITLLALVY
~ FPQWHLPIKY
HMY.SLS'YPM
LATSHQQYFY
“TSIPSVEDSL.

- TSMLKRPVLL
" ASLTFLYTLL

- LPIKIAAIA

KQFGLLSFFF

KVLPMVSITL
VSLGIVGLAI - :
IVQEHNGTKY

LPMVSITLLA
PPTFM.'IAVFL
TSHQQVYFYKI
[LVINKVLPM
ANASLTFLY .

VSDSLTWREF. 1’
HALIFAWNKW

INKVLPMVSI
. KPRRNLEEDD
LHKDTGETSM

- LALVYLPGVI -

IQSKLGIVSL
QQYFYKIPIL
IVGLAILALL
SITLLALVYL
'LLGTIHALIF
SLGIVGLAIL

| GIVGLAILAL
MLTRKQFGLL 1,
" TLLREVIHPL

“WMLTRKQFGL
IVVLIFKSIL
- GLLSFFFAVL

SLLLGTIHAL

Puntuacion

40,000
30,000

20,000 -
20,000
15000
15,000
10,000
10,000
8 000
6000
6,000 -
5,000
5000
5'000
5000

ES 2532757713

Tabla XVITL-V1-HLA-B35-10 meros:
STEAP-1

Cada péptido es una porcion de SEC ID

la longitud del péptido es de 10
aminoacidos, y 1a posicion final para
cada péptido es la posicion inicial mas .

nueve.

Inicio Subsecuencia Puntuacion

300 _VVLIFKSWF 1000 .
34  ETSMLKRPVL ~ 1000

© T 117- VIPMVSITLEL - 1,000 .. -
200 VQQNKEDAWI--0.5Q0..

277 WIDIKQFVWY - 0,600 -
90. . LLREVIHPLA - 0.600 -
207 AVIEDVWR - g0

. 244" SLTWREFHYL 0600

. 319: KIRHGWEDVT 0500

. 178 YSLSYPMRRS 0,500
.167° LSFFFAVLHA. 0500 .
' 265 GTIHALIFAW 0500

. 260. VSLLLGTIHA 0.500
‘199 QVQQNKEDA 4509
269 ALIFAWNKWI 0400
191 KLLNV?",AYQQ-_O,MO L
149 "_KFPHWBE-DKW' | '0,406'

- 294 AVFLPIVVLI 0400
8  FLYTLLREVI 0400
66 ELFPQWHLPI 0400
258 GIVSLLLGTI 0400
262 LLLGTTHALL. .0400.
326. - - DVTKINKTEF -0400---
57 CPSELQHTQE 0400
102 HQQYFYKIPI 0400
72. - HIPIKIAAN 0400 -
108 KIPILVINKV = 0400 -

229 ILALLAVTSI 0400 - -
327 VIKINKTEIC 0300 - -
213 VWRMEIYVSL - 0300
227 LAILALLAVE 0300
184. MRRSYRYXLL 0300 .
159 LTIRKQFGLLS 0300
233 LAVTSIPSVS 0300
‘136 AAIVQLHNGT 0300
64 TQELFPQWHL 0300
160 . TRKQFGLLSF 0300
13 LWKMKPRRN 30,
183 PMRRSYRYKL 0300

_ ‘Tabla XVIII-V2-HLA-B35-10meros:

STEAP-1

Cada péptido es una porcién de SEC ID
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- Tabla XVIII-V2-HLA-B35-10 meros:
STEAP-1

. esdel0 amlnoa(:ldos ¥ la posicion final
. 'para cada péptido es la posicion inicial

mas nueve.

Subsecuencia Puntuacion

. “TWREFHYIQV 0120

Inlcm

4 EFHYIQVNNI 0,040
3 REFHYIQVNN. 0,020
2 ' WREFHYIQVN 0,003
. Tabla XVIII-V3-HLA-B35-10 meros:
STEAP-1 .
" Cada péptido es una porcion de SEC ID
N°: 7 se especifica cada posicion inicial; .
1a longitud del péptido es de 10
~~ aminoacidos, y la posicion final para
- cada péptido es la posicion inicial mas
B ‘nueve.
Inicio Subsecuencia  Puntuacion
-23  DPCLTRFXGL 20000
17 VPESLWDPCL 6000
. 20 _SLWDPCLTRF 2000
26 LTRFKGLNLI 1200
25 CLTRFRKGLNL 1000'
12 HKKSDVPESL 0300
1 TWREFHYIQI 0,240
8 IQUHKXKSDV 0200
16 DVPESLWDRC 0200
13 KKSDVPESLW 0200
28 RFEGLNLIQS 0.060
19 ESLWDPCLTR 09050
11  IHKKSDVPFES 0045
- 14 KSDVPESLWD (.045
amme 2 WREFHYIQIE - 00¥2---
6  HYIQUHKKS - 0010
9  QUHKKSDVP 0010
- 24 PCLTRFKGEN 0010
10 HHEKSDVPE 0010
7 YIQOHEKSD 0010
.3 REFHYIQDH 0002
18  PESLWDPCLT 0,002
22 WDPCLTRFKG 0001
$ YAYIQUHRE 0801
27 TRFEKGLNLIQ 0001
4  EFHYIQUHK - 0001
15 SDVPESLWDP 0001
21 LWDECLTRFK 0000 -
Tabla XVIII-V4-HLA-B35-10 meros:
STEAP-1

* Cada péptido es una porci(’]'n'd'e SEC ID

N°: 9 se especifica cada posicion inicial;
1a longitud del péptido es de 10

. aminodcidos, ¥ 1a posicion final para

cada péptido es la posicion inicial mis

N°: 5 se especifica cada posicion inicial; nueve.

) 1a longitud del péptido es de 10 Inicio Subsecuencia  Puntuacion
aminoacidos, y 1a posicion final para oy KQFGLLSLFF 2000
cada péptido es la posicion inicial mas F 'GLLSI FFAVL 1 ’-000

nueve. : ’
Cada péptido es un porcion de SEC ID . . : ISSLIFJ;FAAV% g,g{)ﬂ )
N°: 5 se especifica cada . : i
1 TREKQFGLLSL 0.300
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TABLA XVIII V4-HLA-B35-10meros:

STEAP-1

Cada péptido es una porcion de SEC ID
Ne: 9; cada posicidn inicial se
especifica, la longitud del péptido es
de 10 aminoacidos, y la posicion final
de cada péptido es la posicion inicial

mas nueve
Inicial Subsecuencia Puntuacion
10 LFFAVLHAIY 0,200
2 RKQFGIXSLF 0,200
5 FGLLSLFFAV 0,200
4 QFGLLSLFFA 0,010
7 LLSLFFAVLH 0,010

Tabla XIX: motivos que se dan frecuentemente

Nombre % medio|Descripcidon Posible Funcion

de
identidad

zf-C2H2 34 % Dedo de cinc, tipo C2H2 proteina de wunidon a acido nucleico que
funciona como factor de transcripcién, probable
localizacién nuclear

citocromo_b_N 68 % Citocromo b(N-terminal)/b6/petB oxidasa unida a membrana, genera superéxido

Ig 19 % Dominio de inmunoglobulina los dominios tienen cien aminoacidos de
longitud e incluyen un enlace disulfuro
conservado intra-dominio.

WD40 18 % dominio WD, repeticion G-beta repeticiones en tdndem de aproximadamente
40 restos, conteniendo cada uno de ellos un
motivo Trp-Asp. Funcién en transduccién de
senal e interaccion de proteinas

PDZ 23 % dominio PDZ puede funcionar en el direccionamiento de
moléculas de  sefalizacion a  sitios
submembranosos

LRR 28 % Repeticion Rica en Leucina motivos de secuencia corta implicados en
interacciones proteina-proteina

Pquinasa 23 % Dominio proteina quinasa nucleo catalitico conservado comun tanto para
serina/treonina como tirosina proteina quinasas
que contienen un sitio de unién a ATP y un sitio
catalitico

PH 16 % Dominio PH homologia con plekstrina implicada en la
sefalizacion intracelular o como constituyentes
del citoesqueleto

EGF 34 % Dominio similar a EGF de 30-40 aminoacidos de longitud encontrado
en el dominio extracelular de proteinas unidas
a la membrana o en proteinas secretadas

Rvt 49 % Transcriptasa inversa (ADN

polimerasa dependiente de ARN)

Ank 25 % Repeticion Ank 0 proteina citoplasmatica, asocia proteinas de
membrana integrales con el citoesqueleto

Oxidored_q1 32 % NADH-Ubiquinona/plastoquinona |asociado a membrana. Implicado en la

(complejo ), diversas cadenas translocacion de protones a través de la
membrana
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Tabla XIX: motivos que se dan frecuentemente

Efhand

24 %

EF hand

dominio de unién a calcio, consiste en un bucle
de 12 restos flanqueado en ambos lados por
un dominio alfa helicoidal de 12 restos

Rvp

79 %

Aspartil proteasa retroviral

proteasas aspartilo o acidas, centradas en un
resto catalitico de aspartilo

Colageno

42 %

Repeticion de la triple hélice de

colageno (20 copias)

Proteinas estructurales extracelulares
implicadas en la formacién de tejido conectivo.
La secuencia consta de G-X-Y y las cadenas
polipeptidicas forman una triple hélice.

fn3

20 %

Dominio de fibronectina tipo IlI

Localizado en la regidn extracelular de unién a
ligando de receptores y tiene una longitud de
aproximadamente 200 restos de aminoacidos
con dos pares de cisteinas implicadas en
enlaces disulfuro

7tm_1

19 %

Receptor transmembrana 7 (familia

de la rodosina)

siete regiones transmembrana hidr6fobas con
el extremo N localizado extracelularmente
mientras que el extremo C es citoplasmatico.
Senal a través de proteinas G

Tabla XX: motivos y modificaciones post-traduccionales de STEAP-1

Sitio de N-glucosilacion
143 - 146 NGTK (SEC ID N2: 61)

331 - 334-NKTE (SEC ID N¢: 62)

Sitio de fosforilacién de proteina quinasa C

3-SrK
160 - 162 TrK
187 - 189 SyR
246 - 248 TwR

Sitio de fosforilacién de caseina quinasa |l

3 - 6 SrkD (SEC ID N2: 63)

8 - 11 TngE (SEC ID Ne: 64)
240 - 243 SvsD (SEC ID Ne: 65)

246 - 249 TwrE (SEC ID N°: 66)

Sitio de fosforilacién de tirosina quinasa
19 - 27 RRNLEEDDY (SEC ID N¢: 67)

Sitio de N-miristoilacién
133 - 138 -GVIAAI (SEC ID N2 68)
265 - 270 GTIHAL (SEC ID N2: 69)

Secuencia bipartita de direccionamiento nuclear

4 - 20 RKDITNQEEL WKMKPRR (SEC ID N¢: 70)
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Tabla XXI: propiedades de STEAP-1

Programa URL (Localizada en la pag. web Resultado
bioinformatico  de)
ORF Buscador de 1193 pb
ORF
Longitud de la 339 aa
proteina
Region TM Pred (.ch.embnet.org/) 6 TM en aa 73-91, 120-141, 163-181,
transmembrana 218-236, 253-274, 286-304
HMMTop (-enzim.hu/hmmtop/) 6 TM en aa 73-139, 164-182, 220-238,
257-274, 291-309
Sosui (.genome.ad.jp/SOSui/) 6 TM en aa 70-92, 114-136, 163-184,
219-241, 255-273, 292-313
TMHMM (.cbs.dtu.dk/services/TMHMM) 6 TM en aa 73-95, 117-139, 164-182,
218-240, 252-374, 289-311
Péptido Senal P senfal (.cbs.dtu.dk/services/SignalP/) Posible escisién entre los aa 136 y 137

pl
Peso molecular

Localizacién

Motivos

Herramienta
pl/PM
Herramienta
pl/PM
PSORT

PSORT Il

Pfam
Prints

Bloqueos

(.expasy.ch/tools/)
(.expasy.ch/tools/)

http://psort.nibb.ac.jp/

http://psort.nibb.ac.jp/

(.sanger.ac.uk/Pfarm/)
(.bioehem.ud.ac.uko

(.blocks.there.org/)
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9.2 pl
39,8 kD

60 % membrana plasmatica, 40 % Golgi,
y 30 % reticulo endoplasmatico

66 % reticulo endoplasmatico, 11 %
mitocondrias, 11 Y% membrana
plasmatica

Ninguno

Firma de la proteina transformante P21
ras, firma de la repeticibn de
Fibronectina de tipo llI

Repeticién half-A-TPR, firma de la
proteina de membrana de la bomba de
Arsénico, repeticion de proteina M



Tabla XXIFVE-HLA-AL-
Bmeros:5TEAP-T’
Cada péptide es una percidn de SEC (D
N°:3; s eapecifica cada posicien

inicial, [a lengitud del péptids

esded

aminadcidos, y 13 pasician final para
cada piptido e la peaicién inicial mas

oche,
Pos 123456789 . puntuacitn
89 ATSHOOYFY. . 24
122 SITUALY 24
180  LSYPMRRSY 24
174 - LHAIYSLSY 22 .
278 . IDIKCFVWY- - 20 .
138 VOLHNGTKY ~ 18
32  TGETSMLER 18
M4 SLTWREFHY —~ 18
80 HASLTFLY A7
153 WLDKWMLTR | 17
162 YPMRRSYRY 17
22 LEEDDVIHK - 16
58 . PHELQHTQE S 16 -
97  PLATSHOGY 16
170 FRAVLHAY: . 18
189 RYKLLNWAY 16
16, RRNLEEDDY. .15
84 LTFLYTLLR - 95
211 HODVWRMERY .45
241 VEDSLTWRE 45
288  YIPPTFMIA . 15
203 NHEDAWIEH 14
215 RMEYVSLEG 14
241  WREFHYIOS 14

24 WEDVIKINK - 14
21 . MGEEDDYLH.. . 13

N*5; 3¢ capecifica cada

23 EEDDYLHMD 13
54- EFDCPSELD 13
158 LTREQFGLL 13
186 RSYRYKLLN 13
[ ITHEEELWK - 12
10 CEELWRMKP 12
28 HEKDTGETSM 12
3 LXRPYLLHL 12.
] | LREVIHPLA =~ 12 -
129 VYLPGVIAA 12
21 SLeIVGLA 12
201 FMIAVFLP - 12
323 GWEDVIKIN. .. 12
4 RKCITHMGEE 1N
8 NOEELWKMEK 1
37 MIKRPVILH 11
62  ADEFDCPSE 1
§5 FDCPSELQH =~ 11
208 - WIEHDVWRM -- 1t
210 EHDVWRMEI - 1%
258 - KLGIVSLIL 4 .
T WIDIKGRW 11
298 FLPIWVLIF 1
Tabla XXII-ve-HLA-A1-
. Bmeros:STEAP-T
"Cada péptide es una porcion da SEC D

ES 2532757713

peaicien inicial. la longitud del p{:pll-d-n caded

arinodeldos, y |a posicibn final para cada
péptido es [a pasicion inicial mas ocha.

12345RT8G

- WREFHYIOV

puntuacién
1

Tabla XXI-V3-HLA-AL-.

gmeros:STEAP-1

*Cada piptide #s una parelén de SES |0
T s pspecifics cada pasicsdn inicial, ka
“Jengitud ded pépbido es de 9 amincicidos, y

'l pasicisn final para cada pépbido ex la

posickn inkial mas ocha.

Pos 12345E789° " puntuacién

13
1

o0 -

28

14,
., 5
19

i

KSDVPESLW
WREFRYIO
LWOPCLIRF
LTRFHGLNL

" SDYPESLWD

VPESLWDPC
SLWDPCLIR

RFKGLNLIQ-

2 e
14
14
13
12
11

10
S

; Tabla *UEV4-HLA-AL- Brne ros:

.. STEAP-

Cada piplide eauna porcian de SEC |0
N9 se eapecifica cada posician
dnicial. 1a longitud del péplide o9 de g

Pos

WOy~ e

ocha

. 123458789

«~ SLPFAVLHA-

RKQFGLLEL
OFGLLELFF
LELFFAVLH
LLELFFAVL

- GLLSLFFAV

© aminedcidas, y la pealzién final para

puntuacion
gl
5
6
&
]
4

Tabla ¥OCve-HLAADZ01-

. Bmeros:STEAP-1

“Cada péplido es una porcitn de SEC |10
N*:3; 8a eapecifica cada poaicion
inicial. Ia lengitud del péptidoea de 39
aminadcidos, y 1a pasicidn final para
cada péptide =8 la posicion inieial mas

Pos
il
[
B8
90
130

2

EL
2z
02
312
13
126
165

oche.
123456785
LLLGTINAL
KIAAIIASL
FLYTLLREY
LLREVINPL:
YLPGViAAL
HLPREAA!
AASLTFL
MAVFLPIYV
LIFKSILFL
-CLRKKILK}
VINKVLPMY
LALVYLPGY
GLLSFFFAY

120

" puntuacién

BRERENSNERENE

_ Tabla XXIH-v1-HLA-ADZ01-

Bmeros:STEAP-1

" Cada péptido es una porcin de SEC ID

N:3; sa eapecifica cada posicion

Jmicial, lalongitud del péptido ca de 9

aminadcidos, y 12 posicidn final para
cada péptide o8 la posicidn inicial mas

Pos

172
il

252
ag
123
166
227
-.294
117
13
19
228
233

. B2

25p
222
224
230
237
25
281
m.

0B

109
158
250
309
319

oche,

123456789

AVLHAIYSL |

YVELGIVGL

- YIGSKLGIV
" EMLKRPVLL

FTLLALVYL
LLSFFFAVL
LAILALL AV
ANVFLPIVVL
VLPMVSITL

5 GVIAAIVOL

* LLNWAYCQQV

AILALLAVT

T ASLTFLYTL
SLGIVELAI
LEVGLAIL
IVGLARLAL
LALLAVTS}
SIPSVSDSL
* KLGIVSLLL
SLLIGTIHA
LLGTIHAL}
SLTFLYTLL
PILVINKY
MLTRKQFGL
- -IVSLLLGT)
FLPCLRKKI
KIRHGWEDV
YLHKDTGET
VLLHLHQTA
. MVSITLLAL
| VSITLLALV
ALVYLPGY|
_ EIVSLGIV
SKIGIVSEL
GIVSLLLGT
FMIAVFLPY
LKRPVLLHL
- VGLAILALL
GLALALLA
ILALLAVTS
QBKLCVEL
VFLPIVVLI
KSILFLPCL
"SELOHTQEL
LVINKVLPM
TULALVYLP
. LIFAWNKWI
“WVLIFKSIL
. KYLPMVSIF

ANVOLHNGT
AIYSLSYPM
" WRMEIYVSL

PSRN EEEEE RN NN BRES YRR RRRS

puntuacion



Tabla XXIH-HLAAOR01:.
gmeros STEAPY -

Cada péptido 3 una porcion de SEC 1D -

N*3; st eapecifica cada posicién inicial,

la longitud del péptido e de 9
iminsdcidos, v la poaicién final para
cada péptido ex la poaicibn Iniclal mas
ocho.

Pos . 123456788 puntuacién
322 HGWEDVTHKI-. 17
89  TLLREVIHP - 16
108 QYFYKIPIL-~ . 16
110° Prm_wmm“_“ %
128 - VYLPGVIAA '"-" ~18
169 LTRRKQFGLL ™™ 18
163 FFFAVLHAL 16,
23 GIVGIALA T 16
2 ALLAVTSIP. - 16
245 - LTWHEFH"!’E. .18
260 ALFAMNKW 18
203 AVFLPIVY . 16
2% CFLPMWAF . 16
5 KDITNOEEL - 15 -
.31 MLKRPVLLH - - 15

80 - RASLTFLY' .15 . -

125 LLALVYLPG .- 15
134 WVAANCEH - . 15-
WIEHDVWRM 15
GTHMIFA . 18
FAWNKWIDI. 15
DIKGFYWYT 15
IWLIFKSI - .45
. KFLPCLRK - 15

%33&5

Tabla XX!II-'H'Z HMMHH-»«,
ameros:STEAP-L .

Cada phgtido s8 una puﬁndam I
W5; 5e especifiea eada pesicion Inteial, la
longitad ded péptido & de 9 aminoacidos, ¥

la perskesin final puea cada piptide s la

poskian infcial mis ocho,
.. 323456789 . puntuacion
- FHQVNNL 15
2 WREF]‘NH\F I :

Tabla JD(IIL?EJHM-MEN—

9meros;STEAP-{" o _.

© Cadapéptide #s una parcidn de SEC D
. KT; ok especifica cada posicién Inkial, la
hangitud del phptids s do 9 aminadeides, v
1a pesicién final para cada piptido es la
posielén Inkzlal mis oche.

Pos 120456789 puntuaclén
B QIHKKEDY. 1

19  SLWDPCLTR 8.
25 - LTRFKGLNL - 17

%  TRFKGLNU.. . 16 .
2 REFHYIGH - 44
12 KXKSOVPESL 44

& YIUHKES . 1%

9  IHKKSDVP 13

wa'mm m.ﬁ’

“Pos. | 1234567E8

ES 2532757713

Tabla Xxhl-v3-HLA-AD20%-
; gmerosSTEAP{-
24 CCLTRFKGLN 10

Tabla : XXI1FV4-HLA-0201-

. 9mero=STEAP-{
Cada péptido es una porcién da SEC 1D
H*49; ae eapecifica cada poaicién
inicial, la lengitud del péplide ea de 5
amingdcidos, y la posicién final para
cada péptida e3 la poaicion inicial mas
ache,

- 25458789 punluambn
TGLLSLFFAY . #57
LLSLFFAVL 5 :
'ELFFM'I_.HA i+

RKQFGELSL . * 18
LFFAMLHAL - 17

Tabla XXIV-V1- Hl;n.m:rz- '
; Ome ros: STEAP-L -
cm péptido e una porcién de SECID |

N3, se especifica cada posicién
Inlclal, la longitud del péptido ey de 9

" aminodcidos, y la posiclin final para

cada péptido ea |a posicion inicial mia
ocha

Pos - - 123458780
No se encuentran resultados.

Tabla JOOV-V2-HEA-A02:
9mero=:STEAP-1
Cada péptide ea una porclén da SEC 1D
H*5: 32 eapecifica cada poaicién
inicial, la lengitud dal péptide es de 3
aminoacidos, y la posicién final para
cada péptido ea la posicien inicial mas
ache, .
Fos - 123456783 -puntuacién
No se encuentran remltadus

Tabla XXV VI-HLA-AQN2-
. omerosSTEAPY

Cada piptido &5 una porciin de SEC 1D
WT: “munm&lﬂ, |2 lomgitud del
pépbido e% de 3 aminaicidos, y [ posicidn

:puntuacion

- Final para e3da pépticdo vs la posicién ink:ial

mis ohe,

Gada piphdp es una porcion de SEC 1D

N:T: s posiclbn Iniclal, la bangitud del

phptide e de 3 amincdeides, y [ pesieién

final para cada péptida o5 L posicitn inksial
mis ooha.

No sa Encuantran resultados,

Tabla mv-w-m.&-ﬁuanz-
-Gmeros;STEAP-1 -

' Gada péptido o5 una perclén de SEG D

We:3; 4 especfica cada posicion iniclal,

121

puntuacion

a

 Pos 123456789

Pm_. 3

iy Hu 88 Em:uenl:ran reaulladn:

. Tabla XU-VAHLA-AC0S-

Tabla XxtV.v4-HLA-RD02--
Smeros STEAP-1- .
la longitud del péptido ea de 3
amincdcidos, ¥ la poaicion final para
cada péplido e [a posicién inicial mas
echa.
puntuacian

Nose am;u_anlra.n resultados.

| Tebla xxvy1A0o03

Bmer [STEAP-1.
- Zada péphdnﬂ una pnrcmndBEEC [0}
N°:3; am eapecifica cada posicitn

_ Inicial, la longitud del péptido o ded

aminodcidos, y la posicidn final para

" cadapéptido es la posiclén infclal mis

oche,
-punmar.l:'m
Ho se encuentran fesultados

Tabla XXV-VZ-HLAAO203-
< fmef [STEAR-Y.
Eada pptide e una percién de SEC 1D
B:5; 6o espocifies cada poshciin inidal, la
bongitud del peptida s de § aminodeidos, y
b posicion final para eada piptide es la
" posicidn inicial ms ocho.
Pos 123#55?89 ” puntuacion
No se encu entran resultados

Tabla mmmm
8me ETEAP§ -

“ Gada pépﬂda &8 una parcitn da SEC D
. W%T; se eapecifica cada posicidn inicial,

la lengitud del péptide es de 3
amincacides, y la peaicion final para
cada péplido e [a pasicién inicial maa

: oche,

123456789  puntuacién

. 9meros:STEAP1-

. Cada péptido =y una porcién de SEC 1D

N*-5; se eapecifica cada posiclin inlelal,
. I longitud del péptide ea da §
amincdcidos, y la poaicicn final para
cada piptido es [a posicién inicial méa
echa,

No SB1EIII?I:|HTHI'EH rer'_u'ftadm.
Tabla $5VEV1-HLA-A3-

omeros;STEAP{

Cada péplido ea una poreidn da SEC 1D W:3;
sa papecifica cada pesicidn inlclal, la
langitud del péptido ¢ de 3 aminoicidos, y

la posicidn final para cada péptida ea la

poaicion inlcial mas ocho.

Pos 1234568769 . puntuacion
‘138 IVOLHNGTK ..



ES 2532757713

Tabla XOVI-VE-HLA-AZ-
Smeros STEAPT

posicidn inicial mas scha,

" Tabla XXV 1-HLA-AZ-
gmeros STEAP-1

Cada péptida es uma poreidn de SEC 1D

Tabla XXV1.V1-HLA-AF

meros STEAP-{
Cada péplido es una parcién de SEC 1D

N*:3; a0 eapecifica cada poaicion inicial, N°:3; 30 especifica cada poaician inicial, 1 Pos  12345G78H puntuacian
la longitud del piptide es ded la lengitud ded piptide es de 9 3  REFHYIQW 8 -
© amingdcidos, y la posicidn final para aminodcides, v 12 posiclén final para 5 ﬂ;mw| 5'
cada péptido an;::}:alcldn inicial mas cada péplido eaul:'.:;m[{:[ﬁn Inicial mas 1 : _LWFHYEF? :
Pos 123456789, - puntuacidn Pos = 123456789 - puntuacién .2 WREFHYKWV 3
122 STLAW %/ 268" HALFAWNK 18
307 LFLPCLRK - 26 28 . ALIFAWNEW 16 Tab[a KKVW:!-HLArﬁBmems
140 CLHNGTKYK  25- 274 IDIKQFVYWY - 18 j - "STEAP-
o B ILALL&WS"'“ -2t Em b MI_FI‘.‘:E-E'"‘J "8 Cada péplids 3 una parcitn de SEC [
1oe " KIPILVINK. = 22 L 6 - SILFLPSLR 16 W*:T; 9 eapicifica cada posicion inicial, la
128 - LWLPGVIA ~ " 2F 311‘_ PCLRKKILK 16 longitud del péptide es da 9 aminadeidos,
133 GVL'!"-."‘WQL 22 . e 318 KIRHGWEDY asu 16 W ¥ la pasicidn final para cada péptido es la
294 AVFLPIVWL = .22. %0  LLREVIHPL, . .15 Pog = 123456789  Puntuacitn
32  RHGWEDVTK - 22 M7 - VIPMVERL - 15 18 - SLWDRCLTR 23
ar  MLERPVUH . 2 o128 MUSITLLAL -~ 15 8 - QIHEKSDV 17
‘84 VIHPLATSH ] 134 ViaavalH . 15 4 THYIHIHK (-]
116 K‘-I'LWIWS" ¥y | ‘ 161, . RKECGFGLLSF - - 15 8 IHKKSDVP 15
193 WLDKWMLTR . 24 . © 173" VLHAIYSELS - 16 - 24 CLTRFK‘GLH' 14
231 ALLAVTEIP 2 178 AIVSLSYPM - 1§ 5 HYIQIHKK 13
235 AVTEIPSVS 21 22 LLLCTHAL - - 15 5  DVRESLWDP 1
83 EVIHPLATS 20 299 WWVLIFKEI 16 g A o
87 PLATSHGOY. 20 - 308 LFLPCLRMM- 15 Tabla XXVEVE-HLA-RD-
221 SLENVGLAY - 20 12 ELWKMKPRR 14 - " 9meros:STEAP-1
76 KIAAIASL 18 22 LEEDDYLHE -~ 14 Cada piptido ¢3 una porcién de SEC 1D
127 ALWLPGVI- - 19 45 HLHCTAHAD -~ 14 N*:9; s eapecifica cada posician inicial. la
148 WPHWL‘DH f 19_ . €0 EI.QHIFQE-F : 14 langitud del piptide ea de 3 aminodcidoa,
244 SLT“!'REFH"I' i 18 E6 Fi-‘r“-'LREv 1" y la posicién final para cada péptido ca la
% Tmﬁ ::: :;E % :me :: poaician inicial maa ocho.
B AMARLTF - 18 158 MLTRKGEGL 14 Pos . 123456789 - Puntuacion
112 LVNKVPM 18 188 RSYRYKUN 14 6 LSFFAVL 18
26  GLALALLA - 18 1956  AYQOMOONK - 14 - B8 SIFFAVIHA 11
0 . SVSDELTWR. 18 2T WIDQFVW . 14 5 GLSLFFAV 13
258 KLGWVSLLL: - 18 207 LEWVLIFIC - 44 7 - LSLFFAMLH 13
259 IVSLLLGTE - 18 HE  HULKIRHGW 1L 2 KOFGLLSLF 12
am VLIFKSILF -~ 18 a5 DYTRINKTE 1) 1. RKQFGLLSL 1
- 3T - ILKIRHGWE .~ 18- 55 FDCPSEIOH 13 3 "I'FGLLSLFF 10
43 LLHLHQTAHT = 17 B6 ~ ELFPOWHLP ~ " '13 T
Ta AlIRSLTFL 17 V4 PICIAMIA 13 Tabla . JoOvil-v-HILA-AG-
80  NASLTFLY - 17 88  YTLLREVH 13 9meros STEAP-1
111 ILVINKVLP . - 97 165 - GLLSFFFAV 13 Cada péptido es una percién de SEC 1D
0 PGMIAAL - 9T 174 LHAIYSLSY. - 13 N3 se especifica cada posicisn iniclal, la
:gg %EFF'.W}' _ J‘;' 168 RYKLLNWAY 1§ longitud del péptida ea de 9 aminaacidos,
219 WELGW: N :T ;?g _ wgﬁ% :3 'y la poaicion final para cada péptido ea la
224 IVGLALAL 17 217 ENVSLGV 13 posicion [nielalmis ocho.
M2 CLREKILKI 17 223 CIVGLAILA 13 Pos  1234567B9 puntuacion
7 [TNOCEELWK - 253  LLGTIHAEL- - - 13 133 - - BVIAAIVOL 28
41 PVLLHLHOT 18 273 AWNKWIDIK 13 aez LIFKSIEFL 26
42 VLLHLHGTA A6 ' : T8 KIAAIIASL 25
T2 HLPIKIAAL 16 Tabla YWI-M2-HLA-AS- 79 AlASLTFL 25
125 LLALVYLPG 18 Smero=:STEAP-1 112 LVINKVLPM . 25
180 LSYPMBRSY . - 15. - Cada péptido es una porcién de SEC 1D 294 AVELPIVVL s
183  PMRRSYRYK 15 N*.5; 3¢ eapecifica cada posicidn inicial, la Bl ELOHTOELF 24
207 AWEHDVWR. 18 longitud del péptido es de 9 aminodcidos, 159  LTARKOFGLL 24
248 REFHYIQSK 15_ y la posiclén final para cada péptido ea la 218 YVSGIVGL . 24
1 SLU.'GT]HR_ 1 &0 IBSLTFLY 23

122



Tabla XXVII-V1-HLA-A2E:

SmerosSTEAP-{ -

Cada bépqida &% una parelén da SECID
" W:3; sa papeeifics cada pasicidn inicial, la
longitud del péplido ¢4 di D aminadcidos,

y la pesicifn final para :tﬂl péptido esla

Pos
83
120

123

172

208

" o224
262
296
80
- 97
. 249
ey}
83

89
12

186 -

M7
27

mEER

3

prelaigiRignne

142

%52

. 123456789 pu ntuacién

VLIFKEILF pa |
KORGLLSFF - - 20
AYSLEYPM 0
DTGETSMLY - 19

DEFDCPSEL = .19 -
HTGELEPOW.- 18- -~
ELFPOWHLP - 19
FFALHAY 18
SLTWREFHY. 19
IDIKQFVWY 18

VVLIFKSIL -~ =18~ -

PILVINKVL . 18

MLTRKGFGL . 18-
YIPPTFMIA - 18
DITNGEELW ™~ * 17
ELWKMKPRR ~ 17
ETSMLKRPY 7
KIPILVINK - W
VINKVIFMY . 17
KVLPMVSIT - 17
VLPMVSITL 17

YLPGVIAAL . 47
CFGLLSFFF 17

GVSLULLGT 17
DVTKINKTE 17 -+
HLPKIBAL 16
QYFYKIPL 18
VIMANOLH 16
HNGTKYKKF 16
DVYWRMEYY  18; -
WRMENYVSL 16 -
ALALLAVT 16
SVSOSLTWR 16
YIQSKGIV 16

EVIHPLATS. - - 23 .
MYSITLLAL - 23 -
ITLLALVYL- - 23
CAVLRANYSE:<noape
WIEHDYWRM © 28
IVGLALAE -="23
LLLGTHAL 23
FLFWVLIF ~~ 23
LLREVIHPL - 22
PLATSHOQY 22
EFHYIQSKL - & .
DIKGFVWYT - 22
SLTAYTLL ~ 21
ATSHQQYFY - 21
SITLLALVY . - 21
LLSFFFAVL . 21
ENVELEIV - - 21
SIPSVSDSL & 2
FYWYTPPTF 2
CPTFMIAMFL

ES 2532757713

Tabla XXVII-V1-HLA-AZS-

ameros STEAP-{

Cada péptido ¢9 una parcign de SEC 1D

. W93 se especitica cada posicidn inicial, la
longitud del péptida ea de 5 amineacidos,

y la poaicion final para cada péptidocsla . |

posicidn inlclal mis acho.

Tabla XXVIVA-HLA-AZS:
Smeros STEAP1 -

Cada péplido &3 una porcidn de SECID
W:3; 8o eapecifica cada posicidn iniclal, la
longitud del péplide ¢a de 9 aminodcidos,
¥ |la pesizibn final para cada péptide es la

poaicion inicial mas echo.

Pos 123455789 puntuacién
234  AVTSIPSVS - 12
a5 VFSIPSVSD 12
270 LIFAWNKWI 12
- 2TT WIDIKOFVW 12
303 IFKSILFLP 12
ME  KILKIRHGW 12 .
328 EDVTKINKT 12
327 VIKINKTEI 12
331 NKTEICEQL 12
Tabla 3XVI-V2-HLA-RZE-

gmeros: STEAP-{
Tada péptida es una parelén de S5EC D
N5 ae especifica cada poaicidn inicial, la

lengitud del péptido ea de 9 aminodcides,
y la pasicidn final para cada péptido ca la
posicidn inicial mds ocho.

Pog . 12356785 . puntuacion
4 EFHYIOVNN 14
3 REFHYIQUN 7
5 &

-FHYIQVNNI

Tabla XXVl V3HLA-AZE-
gmeros:STEAP-{

Cada piptido ea una percion de S5EC (D
W:T; 8o eapecifica cada posicidn iniclal, la

longitud del péplido ¢9 do @ aminadcidos,

123

Fos ~ 12345578% puntuacion
256 - KLGIVBHEL - 1B i
265,  GTHAUFA. .16
266 - THALIFAW- - 16
LR T BNAVELRIV™ 16
258 PWVLIFKS. - 16
8  TNGEELWKM 15
38 - LKRPVLLHL 15
T 41 7 PVLLHLHGT 15
181  RMOFGLLSE - 4B
222 - LGIVGLAL 15
254 .CSKLGIVSL- - 15
255  SKLGIWSLL "5
259 WSLLAGTI 15
5 MEWIDIKGF - 15
288 PPTFMIAVF - 15 .
299 IWVLIFKSE .~ 15
305 ° KSILFLPCL- - 45
312 CLREKILKE = 15
86  DCPSELOHT 14 .
B6  FIXTLLREV 14
94 VIHPLATSH 14
153  WLDKWMLTR . 14
165  GLESFFFAV 14
192 LINWAYQQY 14 -
211 HDVWRMEW 14
245 . .LTWREFHY} - -14
23 GEDDYLHKD - 13
.37  WMIKRPVLLH | 13
¥  EFDCPSELQ - 13
88 TWREVIHP - 43
18 -LPRVSITLE- ~ 13
12 TLLALWYLR 13
125  LLALWERE T 43
137  AWVOLHNGT - 13
168 SFFFAVIHA 137
169 FFRAVLHAL - 13
73 VIHAIYELS 13
173 SLSYPMRRS 13
180  LSYPMRRSY . 13
80 RYKLLNWAY 13
223 GIMGLALA 13
225 VGLARLALL = 13
295 YFLPIVVLI 13
308 LFIPCLRKK ~ 13
2 - ESREDITNG-- -~ 12
30  KDFGETSML 12
78 AAIASLYF 12
82 ASLTRLYTL 12
84 LYFLYTLLR 12
48  LATSHOOYF 12
144 CGTKYKMFPH 12
149  KFPHWLDKW 12
174 LHANYSLSY 12
185 RRSYRYKLL 12

¥ |la pesicién final para cada piptide e la
poaicitn inicial mas echo.

‘Pos: . 12356789 puntuacion

15 DVRESLWDP ]
25 LTRFKGINL 20
g0 T LWDPCLTRF 18
B QUIHKKSDV 14
£3 - PCLTRFKGL 13

'3 EFHYIQIH 12

9 IHKKSDVP 12
B YKUHKKS 11

Tabla XOVILVAHLA-28-
fmeros;STEAP-1

Cada péptida ea una parcidn de SEC D
N°:9: 9 eapecifica cada posicion inicial, la
lengitud del péptids ea ded aminodzidas,
yla posicidn final para cada péptida ea la

poslelén inlelal mis ocho.

Pos A23456789  puntuacian
& LLSLFFAVL 24
2 WOFGLLELF 2
3 QFGLLSLFF 47

5 SLESIFFAV 15



Tabla XXVILVAHLA2E -

2
1
g

Smeros:STEAP-1

SLFFAVLHA.

. REKQFGLLSL

LFFANLHAT

15

.13
13

Tabla XXVIl-V1-HLA-BO702-

I Cada péptido e» una porcidn de 5EC (D

mer :STEAP-1

N*3; ne eapecifica cada poaleiGn inlelal, la

langitud del péptide es de & aminadeidas,
. ¥ la posicion final para cada peplido éa la
pogician inicizl mas ocha,

" 423456789 puntuaclﬁn K
I . Ez e
20.

Pos
118

310

38
.13
i
288
254

408 -

T
4
150
- 38
V8

120

166
o
a0
35
i

T

9
256
H2
17
38

B EERETEEEEFE D PR

LPMVSITLL
LPCLRKKIL
IPSVSOSLT

LPIKIAAI
LPGVIAAIY -
PPTFMIAVF.
AVFLPIVYL-
IPILVINKY -
TPPTFMIAY

WKMKFRRNL

FEHWLDKWM
LKRPVLLHL -
AUASLTFL
MVSITLLAL
LLSFFFAVL
IVGLAILAL

KDTGETSML -
TSMLKRPVL.
KIAAIIASL
LTEKQFGLI_
YYSLGIVGL
KLGIVELLL "
LIFKSILFE

KPRRNLEED
SMLKRPVLL-~
RPVLLHLHO

QELFPOWHL

. LLREVRBL _

ITLLALVYL

GVIAMVQL -
MRRSYRYKL
RRSYRYKLL:

- WRMEIYVSL

SHLEIVELL
LEGTIHAL
PTFMIAVFL
CPSELOHTO"
IASLTRLYT
ASLTFLYTL
FYRIFILV
LVYLPGVIA
KYEKFPHWL
AVLHAIYSL
VGLAILALL
CBKLGWSL
KSILFLPCL
KDITMOEEL
RHNLEEDDYL

13
18

T

A8

18

17
17
16
16

15 -

15
1&
15
15
14
14
14

14,

14
14
14
13
13
13

13

-

13 ..

13
13

13
-3

13.

13
13
12
12

12_. "

12
12
12
12

12. ..

12
12
1

1

ES 2532757713

Tabla XXVIILVI-HLAB0702-
Ermems:STEAP-'j

Cada péplide ¢ una porcién die SEC 1D
W:-X; 3¢ capecifica cada posicion inicial, la
lengitud del péptida e de 9 amincdcides,
y la poaiclén final para cada péptida es fa

pasicidn inicial mis scho.

Pos 123456788  puntuacion
59  SELOHTQEL 11
68  FPOWHLPIK 11
-] SLYFLYTLL ik
96  HPLATSHQG™ 11
104 - OYFYRIPIL-© 11
10 FILVINKWVL: -~ 14
115 NHVLEMVS! °
182 . YPMRRSYRY ~ 1

T2 ELGNVELAL L 14

222 - LGIVGLAIL 11
228 - ALALLAVT 1
EFHYIOSKL 11,
284  VWYTPPTFM 11
285  WYTPPTFME 14
26 FMIAVALPL 11
257 . WPIVVUFK 11
312 CLRKKLKL 1%
3  ETSMLKRPV - 10
53  DEFDCPSEL 10
78 AIASLTE 10
92 REVHPLAT .10
112 LVINKVLPM 10 -
17 VIPMVSITL - 10
130 YLPGVIAAl = 10
158 PHWLDKWML . 10
158 MLTRKOFGL: -~ 10
162  KQFGLLSFF - .10
237 EIPSVSDEL 10
296 VFLRIWALL 10
300 WLIFKSIL 10
320 IRHGWEDVT 10
33 NKTEIGSQL 10

_ Tabla XXMI-VZ-HLA-BOT02-
Smeros:5TEAP-1
Cada péptido v una porcién de SEC 1D
N*5; ae eapecifica cada posicién inicial, 1a
langitud dal péptide ea de § aminadeidas,
¥ la poaicibn final para cada phplido s la
posicion inicial mas oche.

Pos 123455788  puntuacién
5 FHYIQWNNI 7

2 WREFHYIQV B

4 CEFHYIGWNN - - 3

Tabla JOOVIH-V3-HLA-BOZ02-
9meros:STEAP-1

Cada peplido es una porcion de SEC 1D

W7 so eapecifica cada poaician inicial, la

langitud del péptida es da 9 aminodeides,
y 1a posicidn final para cada péptidoes la
posicitn inicial mis ocho.

124

Pos

18

.E-

123456789
LTRFRGLNL
PESLWDRCL
VPESLWDPG
DPLLTRFEG
PCLTREKGL

LWDPCLIRF

REFHYKII
ESLWOPCLY

TRFKGLNL]

puntuau:lvn
15

13

13

11

11

1%

B

7
[
T

“Tabla JOMIHVE-HLABOTOZ-

Omeros:STEAP-1

Cada péplido &3 una poncidn de SEG 1D
M*48; sa eapecifica cada peslzlén Inicial, [a
Tengitud del peptida es de 9 aminoacidos,
y la posician final para cada péptidoes la

Pos

R Y CR

123456789
LESLPFAVL
RKQFGLLSL
QFGLLSLFF
KQFGLLSLF
SLFFAVLHA
GLLSLFFAV
LFFAVLHAI

'FGIJ_.SI:FFE ‘

paaicidn inicial mas ocha.

puntuacion
18
-13
10

=] i O30 ID D

Tabla XXIX-W{-HLA-B08-
Omeros:STEAP-1

Cada piptido &3 una porcion de SEC |D
N1 ac especifica cada posicidninicial. la
langitud del piptide ea de 3 aminadcidos,
yla posleibn final para eada péplido es la

posicibn inlcial mis acho.

Pos

nz -

158
Mo

. T2

51
7
2
o
4
144
L]
35
=72
13
146
185
187
15
83
106
118
142
x2
337

123456789
“=CLRENIE KT
MLTRKOFGL

LPCLARMKIL

. HLPKIAAL -

LLREVIHPL
ILKIRHGWE
QSHEGIVEL
VLIFKSILF
CYFYKIFIL
BTKYKKFPH
TSMLKRPVL
BN KRPVLL
FAWNEWID
LWHMKPRRN
WY KKFPHWL
RRSYRYKLL
SYRYRLLNW
KMMFPRRNLE
SLTFLYTLL
. EYMIFILM
LPMYSITLL
HNGTKYKKF
HLGTIHAL
VTKINKTEI

" punituacién

B ER e NEENNNNRERERRRNRE

18



ES 2532757713

TablaXXix-v1-HLA-BOS- - - - Tabla - XXIX-V3-HLA-808- _ Tabla X¥¥-V1- HLAB1510-
9meros STEAP-1 -~ - ' 9meros ;STEAP-1 = 9meros STEAP-1
" ' Cada péptido e3 una porcién de SEC ID
" N“3; se especifica cada posicién inicial, la - )
longitud del péptido es de 9 aminoacidos,
¥ la posicién final para cada péptido es la )
posicion inicial mas oche. '

" Cada peptldoes una percién de SECID
N°:3; se especifica cada posicion inicial, la
lengitud del péptido es de 9 amincacidos,
¥ la posicién final para cada péptidoesla

posicién inicial mas ocho.

Cada péptido es una porcién de SEC ID
. N*T; se especifica cada posicién inicial, la
. lengitud del péptido es de 9 amincacidos,
. ¥la posicion final para cada péptidoesla .
posicion inicial mas ocho.

Pos 123455?88_- -puntuacién - - Posg 123456789 puntuacion -Pos . B _123@537_39 - puntuacién
37 MLKRPWLH - 17 8 ETRFKGLNL - 25 76 KIBAIASL - 2
M0 PLVINKVL: - 47 . - 23 PCLTRFKGL. 19 90 LLREVIHPL, 12 -
ST VBMVSIL - 17 . . 8 IHKKSDVP. . 95 85 HPLATSHQ 12
387 LKRPVLLHL < g7 TR QIIHKKSDV” "'*14-‘-"" o 104 SQYFYRIPIL>- - 12
o488 LIRKQFGLE-*- 16 A1 HKKSDWPES . - 13. 8 LPMVSITL 12 .
166 LLSFFFAVL:T " 167" 7 4@ CIHKKSDVPE ™~ .12 C1200 MVUSITLEAL . 12
- 184 MRRSYRYKL 16 - o T 41 LHNGTKYKK 12
237 SIPSVSDSL. 18" 7 Tabla XXIX-V4-808- 146 KYKKFPHWL 12
244 SLIWREFHY- . 16 . o 9meros STEAP-1 - 2227 LGIVELAIL - 12
. 255 KLGIVBLLL . 1.6' Cae . Cada péptide es una porcién de SEC 1D 256 ) "S.KI'-!GWSI-_'!.- - 12
o 76 K[AA"ASL 15 T T - N9; seespecifica cada posicién inicial, la . 289 PTFM]AVFL h 12
221 SLGIVGLAL 15 .. longitud del péptido es de9 aminoacidos, ° ' 302 LIFKSIFL 12
' 279 DIKQFW' RN R .~ ylaposicién final para cada péptido s la 20 RNLEEDEYL 1
- 302 L|FKS|LFL 18 : _ posicién inicial mas ocho. - -3 KDTGETSML 11
80 ELOQHTQELF [ SRR o . : 8¢  QHTQELFPQ "
M PIKIAAA- 14 Pos = 123456789 puntuacwn B  CELFPQWHL. 1
78 AIASLTFL. - 14 © 6 USIFFAVL 17 - © B2 ASLTRLYTL . 14
130 YLPGVIAAF -~ 14 1 RKQFGLESL 10 : 101 SHOQYFYKE 11
- 182 YPMRRSYRY - 14 . - SLFFAVLHA- 9 117 VLPMVSITL "
24 WGLALAL. © 14 . 5 - GLISLFFAV.- . B . 189 LTRKQEGLE X 1
- 282 YIOSKIGIV . 14 : : o o R © 172 AVLHAIYSL T 11
217 WIDIKQFYW. - 14 C Tabla YOO4-VA-HLA-B1S10- : 174  LHAWSLEY - U
298 FLPWWLIF . - - 44 - O9meros ;STEAP-1 =~ 184 MRRSYRYKL - 11
1309 FLPCL—.R_KKL . 14' : * Cada péptidoes una porf:ién de SECID ' 186 RRSYRYK]GL' "
11 ™ EELWKMKPR_' : 13 : ' N°:3; se especifica cada posicién inicial, la . 24_9 ' ‘EFHY“)SKL : 1"
S ¥ N KPRRNIE_ED~_ " - wivoer, - longitud del péptido es de 8 aminoacidos, 300 - .W.I-IFKSIL.-,- 11
§9 SELQHTQEL - 13 - ¥ la posicién final para cada péptidoesla 305 KSRFLPCL 11 -
B Vs o iTLLALWL S B . posici&n inicial mas ocho. : MO O OLPOURKKL 0 011
127 ALWYIRGVE 13 . . : 331 NKWHEIgsQL - N1
T 433 GVIAAVGL - 13 . Pas 123456789 puntuaclcn 44 LHLHQTAHA 10
- 189 ~RYKLLNWAY -~ 13 s 151 PHWLDKWME -~ 2%~ - - 46  LHQTAHADE-- 10
214 - WRMENWVSE 43 | 219 YVSEGIVGL 15 .79 MNASLTFL 10
219 YVSLGIVGL - 13 204  AVFLPMWL 16 83 SLTRLYRL 10
_ 249 EFHYIOSKL " 13 14 WKMKPRRNL 15 - 158 MLTRKORGE - 10
255 SKLGIVSEL - 13 35 TSMLKRPWLTTTIST . T 2087 WIERDVWRM 10
288 - PPTFMIAVF 13 3%  SMLKRPVLIL 14 . 225 VGELAILALL 10
- 294 AVFLPIWL 13 ; 71 WHLPIKIAA 14 : 237 SiPSvsDsL 10
- 326 EDVTKINKT - 43 . 123 ITHALVYL: - 14 - 242 SDSLTWREF 10
ce S 133 GVIAANVGL - 14 250 FHYIGSKLG 10
Tabla XXIX-V2-HLA-B0G- . 210 EHDVWRMEL = 14 256 KLovsul 10
9meros ;STEAP-1 - 224 IVGLAILAL . 14 . 283 FYWYTPPTF 9
Cada péptido es unaporcionde SECID ' 25534 'SESIiF%‘GcPSWSLEI :; ' 288 PPF‘MIAVF s
N°:5; se especifica cada posicion inicial, la : - o
longitud del péptido es de 9 aminoacidos, ' 1o - PILVIN.K:VL 13 Tabla XXX-V2-HLA-B1510-
y |z posicién final para cada péptidoesla - 186 LLSFFFAVL - ""’I'ls- 9meros STEAP-1
posicién inicial mas oche. - - 214 WRMEWVSL 13 - Cada péptido es una porcién de SEC ID
g - : ‘e 262 LLLGTlHN‘ . 13 ' N°:5; se especifica cada posicion inicial, la
Pos . 123456789 Ipun_tuaclo_n : . 267 “"IAI-'FAWN 3 lengitud del péptido es de 9 amincacidos,
1 TWREFH_WQ 8 32 RHGWEDVTK 13 ' la posicion final para cada péptidoes la
_5 . FHYIQVNNI 5 R L] ) -Kﬂ“NQEEL - _12 poasicion inicial mas ocho.
4  EFHYIQUNN -~ 4 28 LHKDFGETS. 12
' . o : 38 LKRPVLLHL 12 Pos 123456789 puntuacion
Tabla XXiX-V3-HLA-BOS- : 60  AHADEFDCP {2 5 . FHYIQVNNL 11
9meros ;STEAP-1 T 59 SELQHTOEL 12 o
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Tabla XXX-V3-B1510-
9meros:STEAP-1-

Cada péptido es una porcién de SEC ID
- NT; se eapecifica cada posicion inicial, la '
lengitud del péptido es de 9 aminoacidos,
. ylaposicion final para cada péptidoes la
posicion inicial mas echo.

. Pos- 123456789

10 IHKKSDVPE
. 12 KKSDVPESL -
¥7 PESLWDRCL. "
CUUET PRYIQIHK -

"+ 20" LWDPCLTRF

" ‘28 PCLTRFKGL -

5 LTRFKGLNL.

puntuacién
5.
13 -

12
10

10
10. .

~ Tabla XXX-V4-HLA-BTS10-

__~=8meros:STEAP-1

Cada peptldoes una porcién de SEC 1D
- N%9; sc eapecifica cada posicion inicial, la
.. longitud del péptido es de 8 aminoacidos, - T
¥ la posicién final para cada péptide es la
posicion inicial mas echo.

“Pos- | 123455789

T8 . LLSIFFAVL |
1" RKQFGLLSL
2 KOFGLLSLF -
3° QFGLLSIFF

puntuaclcn

13

1"
&

Tabla 00q1-v1 HLA B2705-

9meros:STEAP-1-

‘Cada péptido es una porcién de SEC ID

*'N*3; se eapecifica cada posicion inicial, la !

_longitud del péptido es de @ aminodcidos,

"y |a posicicn final para cada péptido es la
posicion inicial mas echo.

19 RRNLEEDDY -
185 RRSYRYKLL

214 WRMEIYVSL.

I3 LRKKILKIR
184 MRRSYRYKL

| 387" KRPVLLHLH.
‘248 -REFHYIGSK

294 AVFLPIWL -

133 GVIMAVAL
162 KQFGLLSFF
302" LIFKSILFL
20  RNLEEDDYL
161 - RKQFGLLSF
307 ILFLPCLRK -
76 KIMABASL
104  QYFYWIPIL -
172 AVLHAYSL
196 AYQQVQQNK
-258.  QSKLGIVSL'
321 RHGWEDVTX
. §  KDITNQEEL
79 AWASLTFL

108 KIPILVINK

puntuacién
.2
24

24

R
2
5 -
21

21
20

20

19

19

19
18

18

18
. 18.
18

18

N I A

17

7

.1-1,-,."__-:-.._ .

ES 2532757713

Tahla XXXV HLA: 32705—

‘Cada péptido es una porcién de SEC ID
- N*:3; se especifica cada posicion inicial, la .
longitud del péptido es de 9 aminoacidos,
' ¥ la posicién final para cada péptide es la
posicién inicial mas ocho. )

"~ Pos

148
188

305

34
12

30

]

. _2_19 .
255

\

I

82

C 118

123

4
189
207
2

224 -

TLM9

268

3

289

. 308

7
14

Smeros: STEAP-

123456789
YRYKLLNWA 17

RKKILKIRH. -~ 17
ELWKMKPRR ~ 16

KDTGETSML 16
QELFPQWHL 16
AAIASLTF - 16
ASLTFLYTL - 16
LPMVSIL 16
MLALVYL 16
LHNGTKYKK 16 -
RYKLLNWAY 16
AWEKDVWIR 16
LOIVGLAIL -« 16
. IVGLAILAL .- 18

EFHYIQSKL . 16

HALIFAWNK - 18-

AWNKWIDIK 18

PTFMIAVFL - .16

LFLPCLRKK 16
ITNQEELWK-. - 15

WKMKPRRNL. 45

SMLKRPVLL . 15

DEFOCPSEL 15 -

SELQHTQEL 15

LTFLYTUR 15
LLREVIHPL - 15
~ PILVINKVL - 15

LDKWMLTRK 15

 YSLSYPMRR 15

KLGIVSLLL - 15
PPTFMIAVE 15
 LPIVWLIFK - ¢ - 15
VLIFKSILF 18
PCLRKKEK . 15
CLRKKIKI 15
TNQEELWKM : 14

TGETSMLKR - 14

TSMLKRPVL 14

LKRPVLEHL - 14"
VIHPLATSH - 14

VLPMVSITL 14

IVOLHNGTK 44

VOLHNGTKY 14
KYKKFPHWL 14
WLDKWMLTR 14

KWMLTRKQF 14

NYSLSYPM 14
IWSLSYPMR 14

126

puntuacién

KKFPHWLDK 17

YVSLGIVGL . - 17
 SKLGIVSEL " 47 -
LLLGTIHAL: - 17 .
KSILFWPCL. — 17

Tabla XXXI-V1-HLA-B2705-
9meros STEAP-1"
‘Cada péptido ea una pbrf:ién de SEC ID

Pos

- 240

260
275
278

"

. 28

3

43

73

B3

112

122

130
142
144
151

158 -

160
163

167

230

251
284

123456789
SVSDSLTWR

VELLEGTIH
" NKWIDIKQF
-~ IDIKOFVWY - -
320
- 324
- a3t
-3

VVLIFKSIL

NKTEICSQL
SRKDITNQE"

- BELWIIMKPR

HKDIGETSM
DTGETSMLK
LLHLHGTAH

- LPIKIAAN "~

SLTFLYTLL
LVINKVLPM.

YLPGVIAAL
HNGTKYKKF

GTRKYKKFPH

PHWLDKWML

MLTRKCFGL -

USFRFAVLH
LALLAVTSE .
SIPSVSDSL
HYIGSKLGH

- VWYTPPTFM

FLPIVVLIF

- NQEELWKMK

HOQTAHADEF
FDCPSELQH

" ELQHTOELF

FPQWHLPIK
YTUREVIH

. LREVIHPLA

LATSHQQYF
ATSHQQYFY
TSHQQYFYK
FYKIPILVI
- MVSITLLAL
QLENGTKYK
LTRKOFGLL
ELSFFFAVL

YPMRRSYRY
WIEHDVWRM

SDSLTWREF. ..

WREFHYIQS
LGTIHALIF
FVWYTPPTF
VFLPIVVLY

RHGWEDVT
* WEDVTKINK

N°:3; se especifica cada posicién inicial, la

longitud del péptido es de 9 aminoacidos,

¥ la posicién final para cada péptide es la
posicion inicial mas echo.

puntuaclcn

14
14

14

14

14
14

14
14
13
13
13

13

13
13 -

13

13
13
13

13

13
13-
13
13
13
13

. i ¥

13
13
13
13

B ¥

12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
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. Tabla XXXIV1-HLA-BZF05- Tabla  X)XMH-V1-HLA-B2209-

meros:STEAP-T . Tabla XXXHV4-HLABZAOS- Smeros:STEAP-T
meros:STEAP-T
.. Cada péptido es una porcion de SEC ID N*:3;se . Cada péptido es una porcion de SEC ID ) Cada péptido es una poreién de SEC ID N°:3; se

especifica cada posicion inicial, la longitud del
péptido es de 9 aminoacidos, y la posicién final
para cada péptido es |a posicion inicial mas

especifica cada posicion inicial, |a longitud del
péptido es de 9 aminoacidos, y la posicién final
para cada péptido es la posicién inicial mas

N°:8; se especifica cada posicion inicial, Iz
longitud del péptido es de 9 aminoacidos,

oche. ' y la posicién final para cada péptidoesla - ocho.
S posicion inicial mas ocho. o
Pos - 123456789  puntuacion o ] i . Pos 123486789  puntuacién
. 30 LPCLRKKL - 12° Pos 123456789 - puntuacion 188 YRYKUNWA ~ 12
- 322 HGWEDYTKY. - 12 . 2.7 KQFGLLSLF 20 224 WGLAILAL 12
18  PRRNLEEDD 11 .1 RKQFGLLSL 18 262 LUGTIHAL 12
'ZT""NLEEDDY:LH“'T'-' - 3 QFGLLSLFF "4 - - - 276 KWIDIKGFY: 12
22 CULEEDDYLHK 0 11 B LLSLPFAVL - 13 300 - VWLIFKSL 42
37 MLKRPVLLHS 1t 7 LSLFFAVLH. " 127 . 14  WKMKPRRNL -~ 11
12 - HLPIKIAAL . - 11 - 9 LFFAVLHAL - 11 - 35  TSMLKRPVL. 1t
101 SHQQYFYKI = 11 . o 73 LPIKIAAN 1
09 IPILVINKY - 11 Tabla XXXI-V1-HLA-B2709- 78 AAKSLTF - 11
115, NKVLPMVSE 11 . g erenoe . B3 SLTALVIE - 11
) 169 - FFFAVLHN T 1.1'_ o .-C_ada-péptidoee una porcién de SECID - 105 YFYK‘iPlLV “ 1"
174 “ LHAIYSESY - 1t N°:3; se especifica cada posicién inicial, la ~ 132" LVINKVLPM- - 41
. 18% _‘:'.SYPMRRSYR B b " .0 -.longitud del péptido es de 9 aminocidos, .- . 120 MVS”‘:.LAL 11
. 183 - PMRRSYRYK '__1-1_ y la posicion final para cada péptido es la : _126 LALVYLPGV "
209 QQNKEDAWL . ~ 11 .0 posicién inicial mas ocho. © 451 PHWLDKWML 11
o218 MEIYVERGL 1t : 156 KWMLTRKQF 1
259 IVSLLLGTY. - 1 . Pos. 123456789 puntuacion - 158 MLTRKGFGL. . 11
209 IWLIFKSE . 1 . 185 . RRSYRYKLL. - - 24 160 | TRKQFGULS 11
S 184 - MRRSYRYKL 22 208 WIEHDVWRM 11
Tabla : XXXI-V9-HLA-B2705- 214  WRMENYVSL. 22 29 . YVSLGIVEL 11
Omeros:STEAP-T - "o 20 RNLEEDDYL - 18 ) C 222 LGIVGLAILL - 11
Cada péptido es una porcion de SECID TC133 GVIAANVGQL . - 18 - 230 . LAUAVTSE 11
N"5; se especifica cada posicién inicial,la (289 PTFMIAVFL - 15 C 237 sipsveDsL - 1T
‘longitud del péptido es de 9 aminoacidos, 19 RRNLEEDDY - 14 2_47- WREFHY'QS 1
y la posicién final para cada péptidoesla 82 ASLTFLYTL -14 243 EFHYIGSKE 1T
posicién inicial mas ocho. e s 123 ITLLALVYL .—- 14 - - 254  QSKLGIWVSL - . 11 -
- 165 GLLSFFFAV 14 268 WGTHAUF 1
- Ros ' 123456780. puntuacion 172 AVLHAWSL 16 298 NVLIFKS! 19
-2 WREFHYiQV ~ 12 - 255 SKLGIVSLL 14 - 33 ARKKLKR 41
5 FHYIQVYNNL 12 204  AVFLPIVWL 14 320 - IRHGWEDVT @ 11
3~ REFHYKQYN- 11 - . 205 VFLPMVLL 14 : e
4  EFHYIQUNN' 6. 305 KSIFLPCL - 14 - Tabla XXFV2-HLA-B2705-
B K S & KDITNQEEL : 13 : - Smeros STEAP-T - -
Tabla XOOGVI-HLAB2705- . 30 KDIGEFSML_ 43 - - cudspéptidossunaporcionde SECID
Omeros:STEAP-T o 38 SMLKRPVLL 13 : N°:5; se especifica cada posicion inicial, la
Cada péptido es una porcién de SEC ID ' 76 K]AA_’IASL_ L 13 ‘longitud del péptido es de 9 aminoacidos,
Ne:7; se especifica cada posicion inicial, la - 104 _QYFYK;PIL 13 " ylaposicién final para cada péptido es la
- ‘longitud del péptido es de 9 aminoacidos, 110 PILVINKVL 13 . posicion inicial mas ocho.
" ylaposicién final para cada péptidoesla 161 RKQFGLLSF 13 -
posicion inicial mas ocho. 176 AYSLSYPM - 13 : Pos - 123456789  puntuacién
: 225 VSLALALL . 13 2 WREFHYIQV 18
Pos.- 123456789  puntuacion = 258  KLGWSLLL 13 5 FHYKIVNNI. 2
~28 TREKGLNLY 28 302 = LIFKSILFL 13 '
5 HYIQIHKK - 20 -~ - 331 NKTEKCSQL 13 ' Tabla 3XI-Y3-B270%- Smeros:
1 WREFHYIGQI . 18 .. ~ . 3 SRKDITNGE 12 STEAR-1. -~
2 REFHYIQII 18 _ 38 LKRPVLLHL A Cada péptido es una porcién de SEC ID
.4 FHYIQIHK 18 33 KRPVLLMLH 12 N°:5: se especifica cada posicién inicial, la
. 20 .. LWDPCLTRF 16 B -} DEFDCPSEL 12 longitud del péptido es de 9 aminoacidos,
12 KKSDVPESL = 14. - B& SELOHTQEL . 12 ¥ la posicién final para cada péptidoesla
5. LTRFKGLMNL 14 R - QELFPQWHL = 12 posicion inicial mas ocho.
17 PESLWOPCL 13 . 78 AMASLTFL 12 _
18 SLWDPCLTR 13 - 2 LREVIHPLA 12 Pos 123456789  puntuacién
3 EFHVIQIH - 12 - 146 KYKKFPHWL 12 26  TRFKCGLNU 2
23 POLTRFKGL 12 . 162 KOFGLLSFF 2 1 WEREFHYION 15
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Tabla XXXI-V3-82709-8meros:

' STEAP

- & - REFHEYIQN © 14

12 KKSDVPESL .- 12 -

- 23 CPCLIRFKGL - 112 -
25 . - LTRFKGLNL 12

47 PESLWDPCL A%

1 LWDPCLTRF---' ([
8 - QIIHKKSDV '9 -

Tabla XYXII-V4- HLA-BZ?OQ- .
~Bmeros STEAP1: . -

. ?Cada péptide ea una porcii’:n de SEC ID

" N:8 se especifica cada posicion inicial, la , . .
‘longitud del p&ptido es de 9 aminocacidos,

'y |2 posicion final para cada péptideesla
posicion inicial mas ocho.

. A23456789 .

1 "“RKQFGLLSL S |
5 LGLUSLFEAV - 14
(2. KQFGLLSLF. 12
6 . LLSLFFAL™ 10
3

puntuaclon

LFFAVLHA! 10
| QFGUSFF 9

' Tahla YOOV HLA-84402- .
“Omeros STEAP1S  ~
‘Cada peptldoes una porclon de SECID
N°:3; se especifica cada posicion inicial, la
lengitud del péptido es de 9 amincécidos,
y la posicién final para cada péptidoes la
posicion inicial mas ocheo.

PoB» - 1234568789 puntuacion

- 83.  DEFDCPSEL. 24
89" SELQHTCEL - 23 -
216 - MEIYVSLG! 2
85 . QELFPQWHL 21 -
284 - AVFLPIWL. 21 .
78 AANASLTF- . 18
133 CVIAAVGL - 18

262 LLLGTIHAL . 8 -

‘%69 ALIFAWNKW - 48
23 FEDOVLHKD 17
79 AIASLTFL - 17
82 ASLTRLYTL . 17 -
156 KWMLTRKOF . 17
172 AVLHAIYSL 7
224 WGLALAL - 17
275 . NKWIDIKGF 17
5  KDITNQEEL 16
3% SMLKRPVIL 16
219 - YSLGGL 16
255.  SKLGIVSLL 18
25 VFLPWL 16
302 . UFKSLFL 18
305 KSLFLPCL 16
11 . EELWKMKPR 15
'3 LKRPVLLHL 15
76 KWBAIASL 15

14  QYFYKIPIL. 15

110 PILVINKVL 15

ES 2532757713

Tabla XXX!FV1-HLA-84402-
9meros STEAP-1 .

Cada péptido es una percién de SEC ID

- pos
118

120

22
e
162
180
185
248

123
142

149.

169

242

- 249

288

- 310

14

‘80
73

108

A7

17

138

148
166

187

189 .

214

- 256

201

. 206
. 299

308

Nz

-331

128

" . N%3; se especifica cada posicién inicial, la
- longitud del péptido es de 9 aminoécidos,
" ¥ la posicion final para cada péptidoes la
posicion inicial mas oche.

" puntuacion

123456789 -
CLPMVSITLL: | 15 -
©MVSILLAL- 15

SITLLALYY - 15 .

YLPGVIAAT. * ~ 15~

KQFGLLSFF . - 15 -
LSYPMRRSY 15 °
RRSYRYKLL 15 -
KEDAWIERD =~ 15
REFHYIGSK 15 . -

QSKLGIVEL- - 15,

O TIHALFAW 15
IDIKQFVWY ~ 15
PTEMIAVFL . 15 .
VUFKSLF ~ 45
KILKIRHGW = 15 -

'MESRKDITN . 14 -

TSMLKRPVL 44

HLPIKIAAL - 14

LREVIHPL. 14

REVIHPLAT 14
ATSHQQYFY 14

ITLALVYE . 14
HNGTKYKKE - 14
KFPHWLDKW 14
CFFFAVLHAI -~ 14 -

LGIVGEAL . .. .44 -

VGLAILALL 14
SDSLTWREF 14
EFHYIOSKL 4

PPYFMIAVE 14

LPCLRKKL - 14
WKMKPRRNL 13
. KDTGETSML 13
GETSMLKRP 13 _

ELOHTOELF 13

LPIKIAA 13

FYKIPAVF. 13 -

VLPMVSITL 13

ALVYLRGVI 13
VQLHNGTKY 13
KYKKFPHWL 13

LLSFFFAVL 13
YPMRRSYRY 13
SYRYKLLNW 13
RYKLLNWAY 13
VOQONKEDAW ~ 13
WRMEIYVSL 13

KLGIVELLL ~ 13

FMIAVFLPI 13

FLPVLIF 13

IMVLIFKSI 18

FLPCLRKKI 13 .

CLRKKILKI 13

NKTEICSQL 13

Tabla XOOKII-VA-HLABA402-
Omeros [STEAP-1-

~ Cada péptido es una porcién de SEC ID
- ‘N°:3; se especifica cada posicion inicial, la
longitud del péptido es de 9 aminoacidos,

¥ la posicién final para cada péptidoesla

Pos -

6 -
10

383&3

209

210

224
237
239
244

251

259
264
270
27

283
285

324
19
20
47
69
87
10
15

145 -

151

158 -
163

174
206

- M

230
245
283

300 .

123456789
DITNGEELW
-QEELWKMKP: -

- LEEDDYLHK
o H'FQEL'FPQW‘“

UASLYFLY -
SLTRLYTLL -~

o7 pLATSHOQY

159
161
184

LTRKQFGLL
RKOFGLLSF
MRRSYRYKL

* IEHDVWRME -

iEHDVWHME!

“SLGIVELAY

SIPSVSDSL

. PSVSDSLYW

SLTWREFHY
HYIQSKEGE

- IVSLLEGTE .

EGTIHALIF -
LIFAWNKWE

WIDIKQFVW

FYWYTPPTF
WYTPPTEMI
WEDVTKINK

. RRNLEEDDY
RNLEEDDYL. .

HQTAHADEF

NKVLPMVSH

TKYKKFPHW
PHWLDIWML
MLTRKGFGL

.QFGLLSFFF

LHAIYSLSY

- DAWIEHDVW

" HDVWRMEIY
LALLAVTSH
LTWREFHY!
- LLGTIHALY
- WLIFKSIL

posicion inicial mas oche.

‘puntuacién

12
12

'-12

"'12'"
12
12

© 12
12
12

12
A2
12
1z

12
12 -
12

2

12
12
12
12
11

11

- [ . ) '. 11.

- PQWHLPIKI
SHOQYFYKI

11
11
11 .
1
1
1
1
11
11
]
1

1

T

T4

Tabla YXXIKV2-HLA-B4402-

9meros fSTE:AP:—1 :

Cada péptido es una porcion de SEG [D N°5; se

especifica cada posicion inicial, la longitud del
péptido es de 9 aminodcidos, y la posicion final
para cada paptido es la posicion inicial mas

Pos

3
5

ocho.

423456789  puntuacion

REFHYIQUN
“FHYIQVNNI

16
10
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_ GiE o Gr e Tabla GGEN-V1-B5101- o 4 8 i
- TabladOOel-V3-B4402- - : © 9meros:STEAPY - v Tabla 200 I-HLAESH01-
. Imeros:5TEAP-1 ] Cada piptide eaune porcisnde SECID 9 meros:STEAP-1
Cada péptido ea unaporcion deSECID . . Wi a0 copocifica cada posicidn iniclal I - - ' " igagy paptido e una porcian de SEC 1D
M"%; s eapacifica cada pealeiGn inicial, s longitud del pitptida ea de 9 amincicides, : N"T7; se eapecifica cads poalciéninicial, la
Fongitud dof péptido es de S amincicidos,  _ ¥lapesiciénfinal para cady péptideesls - . lengitud dof piptide es de § aminodcides,
* .« ylapaakcian final para cada poptida ea la posicidn [niclal mis acho. 1 y [a poaician final para cada piptido cala '
' posicion Iniclal mas acha, et Ery - posicibninicial mis o<k,
y " Pos ~ 123456780 pun!uucle)n _ )
Pos . & 123456789 puntuacin - 435° {AAIVOLEN 16 - Pos 123456789 puml.ra_c:lﬁn
2. U REFHVIQN - 23 .. 168 FFFAVRAL . 18 . 72 OPCLTRFKG - 17
47 FEELWDF‘ELI. - 185 WAYCOUGON - 18 . 28 TRFKSLNLI .7 15
TR PCLTREKGL ™. - 18 =" 270 LIFAWNKWE = - 1§~ ==~ .2 REFHYIQN ~ -13
- .- EWDPCLTRF - 15 oo CPMIAVELRE L 16 1 WREFHYICH . 11
T 12 KKEDVPESL 14- .7 7 285 CVELPhWLE 16T v 18 YPESLWOPC - 11
43 KSOVPESLW 13 MY LPIWLIFK 16 23 PCLTRFKGL 1
267" TRFRGLNU © 13 MZ C CLRKIKI © 46 - - - 12 KKSDVPESL - 10
© 25 ¢ LTRFKGLNL - 11 B PONHLRIGE. 15 - 25 LTRFKGINL 10
s REEC o E B IASLYFLYT - . 18 - 8 QIHERSDY g
- Tabla Jorxiiva-HLA-E4402- 67 LYTLLREWL- 15 . 15 DVPESLWDP . 9
ot T OmerosSTEAPL - M2 DVWRMENY 45 4 FH‘!"IGIII-IK ‘B
" Cada péptida es una porcisn de SEC 1D 22 - LGIVGLARL- - .18 . -
H’:?.a:TDeclﬂun;apﬂlclﬁnInl:hl.h 259 WSLLLGT) © 15 . t © Tabla mtl.l'ﬂ.IWBE‘IM-Bmurou
Iongitud del pptido ca db 9 amincicidas, gg mlﬂw 5 Ig Smeros:STEAP-1
y la paslelén final para cada péptida ea |a : v LRKKI b Rl ! Cada péptide e una porclén de SEC D
pn:i:HminI:Iﬂ mis ocho, - i 5? < GFSE.QHT‘Q - 14 L= ; Heg: .:ipltmm“ :I::::lltiﬁn inlelal, la
: to.. B LFPQWHLPI - 14 longitud del péptido o3 de 9 amineicidos,
Fos - - 123456709 puntuai:iﬂn 1 HFLATSHOQ - L ' ylapoalslan final para cads péptide es Ia
2 KOFGLLSLF 16 108, SHQOYFYKE . 14 . - posicién Inicial mds ocho,
6  LSLFFAL 14 127 ALVYLRGW. 14 -
g LFFAVLHAI 14 218 MENMVELGE - - o Pos. 12056789  puntuacién
1 REQFGLLSL 12 217 EOVSLGIY 4 : g LFFAVLHAL - | 17
3 QFGLLSLFF 12 245  LTWREFHYT 14 8 LLSLFFAVL 12
B 293 PAYLIFES] T4 . 4 FGLLELFFA 11
. Tabla OOM-¥1-BS101-: 3 LKRPVLLHL . 13, .— § | GlLstFray | | 1%
. OmerosSTEAP | g . BﬁFEFF’SEL ; ‘lg, 4 RHQFGLLEL . B
Cada da ea una parcian de SECID LPIKIAAL i ; 5
e :::ummcm; posicieninicialla . 79 LAARASLT © 437 - Tabla YO(V-V1-HLA-AT-
langitud del paptida eada % amincicides, - 10 AAIIASLIF 13 ; Imeros:STEAP-1 |
yla posiclén final paracada piptidoesta - - F0.-  {LREVIHPE ---13 © . Cadaplptido-es una poréitn da SECID
poalelén inlelal mia acho. Coo- 10 PILVIRKVL - 13 ) N~3; sa eapecifica cada pasicién Inicial, la
_ - M3 VINKIPMV © 13 L - jongitud del péptido es de 1D aminaicidos,
E Pos 123456709 _Eurlf.uacipn_ . 1"17 __‘H"LFHUEln ) 13‘ . ' "y Ia peakcién final para cada piptido cala
_ZI"_ “LALLAVTSE - 27 AT FAMLHAIYE T 137 T poslelén nicial mis pueve,
{08 0 IPILVINKY 26 . 182 YPMRRSYRY: - 13
. . A ll.UFLPMF .- 21 sLGVELAT - - Poz 1234567890 puntuacion
T3 O LPKAALN . M 238 IPSVSDSLT. - 13 2. WDIRGRWY 28 -
136 - LALVYLRGY P 262 LUGTHAL 13 . 124 vshualvy - 27
2 FAWHEWIDN - 24 263 - LLGTHALL 13- 210 EHRDVWRMELY 25
. ._322 HGWEDVTHI 24 ‘268 2 HALFAWNK - 13 1m VLHAIYSISY 23
23 LAVTSIPEV b 302 LIFKSIFL 13 178 SLSYPMRRSY 19
28 LAILAELAY s ' 243 DSLTWREFHY - 18
287  TPPTFMIAV b Tabla 300QV-V2-HLA-B5{01- ' 9 AIASLTFLY 18
. :ggﬂﬂ?ﬁlm bey | Smeros STEAP-1 ’ 138 IVOEHMGTKY :E
- VIAAIY 2 Gl i e 186 YRYKLLMWAY 18
310 LPCLRKKL - 19 e 21 NLEEDDYLHK 17
205° DAWIEHDVW 18~ L e om, yisposiien ol 181 SYPURRSYRY 17
130. . YLPGVIAAL ) A - athe. 81 LREVIHPLAT 18
225  VGLAILALL 7 169 -FFRAVLHAY 15
86 CFLYTUREY  16- - - Pos 1235789  puntuaclén 215 RMENYVELG 16
103 | COYFYKP 16 OB FHYHIVNNI 18 . 288  YTPPTFMIAV 15
105 FYEIPILVT - 16 2 WREFRYHW 3 = 18 PRRNLEEDDY 15

129



Tabla XXXV-V1-HLA-AY-
" 10meros:STEAP-1

Cada péptido es una porcién de SEC ID '
N°:3; se especifica cada posicion inicial, la
longitud del péptido es de 10 aminoacidos,
 la posicion final para cada péptidoes la

posicion inicial mas nueve.

Pos . 1234567890 puntuacion

-96  HPLATSHQQY - 186
98 . 'LATSHOQYFY = 15
150~ LTRKOFGLLS . 15 -

241 "VSDSLTWREF 15 - ="~ "

'-31 ""DTGETSMLKR -4
- 587 PSELQHTQEL ~ 147
' 323 "GWEDVTKINK '.14'- :
88 YTUREVIHP 13
© 290 VSLGIVGLAI. . 13

Tabla “YXXV-V2-HLA-AY-- -
& Wmeros: STEAP-1 -
- Cada péptido es una porcion de SEC ID
-+ N°:5; se especifica cada posicion inicial, la -
" lengitud del péptido es de 10 aminoacidos,
.-y la posicion final para cada péptidoes la

Pos_"'i - 1234567890  puntuacion
2 WREFHYIQW = 11

Table XXXV-VIHLA-AL- -
" {0meros: STEAP-1
. :Cada péptido es una porcion de SEC ID
N°:7; se especifica cada posicion inicial, la

an

ES 2532757713

10-aI11inoécidos,-y-la posiéién final ] -

para cada péptido es la posicion

. Pos.

232

125
. 26t
2

t12
L9t
T8

224
11

et
119
457

293

" longitud del péptido es de 10 aminodcidos,. - w.a

y la posicion final para cada péptidoes la
posicion inicial mas nueve.

Pos 1234867690 puntuzcion

14 - KSOVPESLWD ~ 20
21 LWOPCLTRFK M-
A7 VPESLWOPCL . 11
L2 _WREFHYIQI . 10
19 - ESLWDPCLTR - 10 -

' Tabla XXXV-V4-HLA-A1-
10meros: STEAP-1. -

Cada péptido es una porcion de SEC D N*:9; se
especifica cada posicion inicial, la longitud del

" péptido es de 10 aminodcidos, y la posicién final -

para cada péptido es la posicion inicial mas
nueve.

Pos - 1234567880 - puntuacion
10 LFFAVLHA]Y 15

8 LSLFFAVLHA .

3 . KGQFGLLSLFF 7.

Tabla XXXVI-V1-A0201
- 10meros:STEAP-1
Cada péptido es una porcién de SEC ID

N°:3; se especifica cada posicion inicial, la

longitud del péptido es de

72
BG
120

129
. 244

253

269

292

.309
- 71

90

158
218

918

255
105

198

inicial mas nueve.

1234567880 -
LLALVYLPGY 30

SLLLGTIHAL 30, -
GLARALLAY 29 -
SLGIVGLAIL 28, ..
© JLALLAVTSE . .28

~. TLLREVIHPL .~ 27
- GIVGLALAL - 27 -

. VUFKSILFL™ 27 - -
KIPILVINKV. = 26
YLPGVIRAIV-~ 26
OLLLGTHALY . 26
 FMIAVELPIY 26

VLPMVSHLL: 25
SITLLALWL 25
GLLSFFFAVL - 25

MLKRPVLLHL - 24
IASLTFLYTL: - 23,
LVINKVLPMY . 23~
KLLNWAYQQY 23
GIVSLLLGTI. 23 -

IIAAIASL - 22 -
'AAIASLTFL 22
FAVLHAIYSL - 22
IVGLALALL - 22
~ ILVINKVLPM . 21
KVLPMVSITL: 21
-PMVSITLLAL -~ 2%
WMLTRKQPGL . 24
JAVFLRIWL. T 21
 AVFLPIVMLL .- 24 ..
HLPIKIAAE - 20

FLYTLLREVE 20
a0

MVSITELALY -

IGSKLGIVSL: - . -

VIAAL - 20
~SLTWREFHYI 20 -
20

20

ALIFAVWNIKW!

. MIAVFLPVY . 20 -
FLPCLRKKIL - =207 -~
ELFPQWHLPE - 19
WHLPIKIAAL © 19
LLREVIHPLA . - 1§
MLTRKGRGLL 19

IYVSLGIVGL = 18
YIPPTFMIAY -~ 18
ILFLPCLRKK - 18

LLHLHQTAHA - 18

PMRRSYRYKL 18

LAILALLAVT 18
ITNQEELWKM 17
SMLKRPVLLH 17

BASLTFLYT =~ 17
TELYTLLREV 17
ALVYLPGVIA 17

RMEIYVSIGI . 1T

SKLGIVSLLL 17

YFYKIPILVI - 16 -
LALVYLPGVI. 16

130

40 - - puntuacion
LLAVTSIPSV 31

Tabla 30(VI-V1-A0201%-

meros:STEAP-1

Cada péptido es una porcién de SEC ID

- . N“3; se especifica cada posicion inicial, la

longitud del péptido es de 10 aminoacidos,’

Pos.

128

. 168
236 -

.+

- 958

304
329

76
103
213
215
220
256
302
308

.y la posicion final para cada péptido esla

1234567890 - puntuaclon

AVAPGVIAA - 16
SPFFAVLHAL 16
ALALAVTS 16
TSIPSVSDSL -~ 16
RYIQSKLGIV .~ 16
“KLGIVSLLEG -~ 16.
CMVURKSL. 16
FKSLFLPCL - - 16
KINKTEICSQ" 16,
KIAAIASLT - 15
QQYFYKIPIL- . 15
VWRMEIYVSL - 15
MEIYVSLGIV =~ - 15

. VSLGIVGLAI 16
FLPIWLIFK .15
LIFKSILFLP 15~
LFLPCLRII 15

Tabla XXKVIV2- HLA-AOZM- '
10meros“STEAP-1 .

Cada peptldo s una porcion de SEC ID

' Iongltud del péptido es de 10 amlnoacldos
~ ylaposicién final para cada péptido es la

-posicion inicial mas nueve.

Pos
1
4

12345676090

_puntuacién

TWREFHYIGV - 12

EFHYIQUNNI

g

Tabla w'va;HLA-mm-

10mers STEAP-1

Cada peptldo €3 una porcion de SEC ID

N°.7; se especifica cada posicion inicial, la

" longitud del péptido es de 10 aminoacidos,

y la posicion final para cada péptido es la

Pos
25
20
26

3
10
7
12
17
1

2
8
5
23

SLWDPCLTRF

-LTRFKGLNLI

IQIHKKSDY
IIHKKSDVPE

YIQIHKKSD-
HKKSDVPESE
VPESLWDPCL

TWREFHYIQI .

WREFHYIQI
QIHKKSDVP
FHYIQHRKK
DPCLTRFKGL

12

posicion inicial mas nueve.

1234567890
CLTRFKGLNE -

puntuacion
20
- 18

8

14

"
1"
1.
10
10
10
9
9

‘Tabla XXXVEVA-HLA-40201-



10 meros: STEAP-1
Cada péptido es una porcién de SECID
N*:3; se especifica cada posicion inicial, la
longitud del péptido es de 10
amlnoacldos y la posicion final para cada

Pos 1234567890
.9 - SLFFAVLHAI 26

puntuacién

"6 GLLSLFFAVL . 25 -

1 TRKQFGLLSL 15
5.- FGLLSLFFAV 14
7 ILSLFFAVLH - 14
8 LSLFFAVLHA 42

" Tabla ; XXXVII V1 HLA-AOZOZ--
10meros~$‘|’EAP-1
Pos 1234567890 - puntuacién
_ No se encuentran resultados.

Tabla XXXVIl-V2-HLA-A0202:
o 10meros STEAP-1 -
~ Pos 1234567680 puntuacion
. No se encuentran resultad_os.

Tabla OOVIFVAHLA-AO202

~ 10meros:STEAR-1
"Pos 1234587880 puntuacion
No se encuentran resultados.

- Tabla Y0O(V#-V4-HLA-AD202-

10meros:STEAP-1
Pos 1234567880  puntuacion

No se encuentran resultados.
Tabla . XXXVII-V1-HLA-A0203- -

- 10 meros:STEAP-} =~
‘Cada péptido es una porcién de SEC ID

N°:3; se especifica cada posicion inicial,la

“longitud del péptido es de 10 aminoacidos,

y la posicién final para cada péptidoesla

posicion inicial mas nueve.

Pos 1234567890
70 QWHLPIKIAA 19
128 LVYLPGVIAA = 19

43 LLHLHOTAHA 18
71 WHLPIKIRAI 17
128 VYLPGVIAAI 17
41 PVLLHLHOTA 10
69 PQWHLPKIA 10
73 LPIKIAAIA 10
90 - LLREVHPLA 10
118 LPMVSITLLA 10
127 ALWYLPGVIA 10
163 . QFGLLSFFFA 10
167 LSFFFAVLHA 10
. 187 SYRYKLUNWA 10
198. QQVQQNKEDA .10
219 YVSLGVGLA 10
222 LGIVGLALA -~ 10
225 VGLALALLA 10
260° VSULLGTHA 40

420 VLLHLHQTAH -
|44 LHLHOTAHAD -
74 - PIKIAAIAS

81" LREVIHPLAT -

188" YRYKLLNWAY
488" QVOGNKEDAW ™

22877 -GIVGLAILAL

226 GLALALLAY. -
261~ SLLLGTIHAL

puntuaclon .

ES 2532757713

“Tabla XXXVIN-V1-HLA-AGRQ3-

. 10meros:STEAP4 -~
264 LGTIHAUFA. - 10
285,  WYTEPTFMIA. - 1)

19 - PMVSITWAL
164 FOLLBFFFAV
188 SFFFAVLHAI

200 ~VSLGIVGLAI

265 - GTIHALIFAW
3 285 YTPF’TFM[AV'

WO oOO ur.-::q t.o'-.to-én 0 W W

Tabla )O(XVIH Vo.H A»AI}QOS-
: 10meros:
con STEAP-1.
Pos 123456789
No se encuentran resultados.
Tabla YOXVHIEV3-HLA-AD203 -
: " 10 meros;
STEAP:1
Pos 123456789
No se encuentran resultados.

Tabla YOOVII-VA-HLA-A0203-
. {0meros:STEAP-{

puntuacién

puntuacion

Cada péptido es una porcion de SEC ID N**9; se

especifica cada posicion inicial, la longitud del

peptido es de 10 aminoacidos, y la posicion final -

para cada péptido es la posicion inicial mas
nueve.

Pos 1234567880 ' puntuacion
4 ° QFGLLSLFFA 10 .
8 LSLFFAVLHA 10
-5 FGLLSLFFAV -~ - 9
9 SLFFAVLHAL 9
‘6 GULSLFFAVE 8
10  LFFAVLHALY - 8

Tabla XOUX-V1-HLA-A3-
10meros:STEAP-1

Cada péptido es una porcién de SEC ID

N°:3; se especifica cada posicion inicial, la

longitud del péptido es de 10
aminoécidos, y la posicion final para cada
péptido es la posicion inicial mas nueve.

Pos 1234567890 puntuacion
137 AIVQLHNGTK . 26

‘228 AILALLAVTS 26
-21  NLEEDDYLHK 24

308  SILFLPCLRK 24

.6 DITNQEELWK 23
93 EVIHPLATSH 23

131

79
116

212

Tabla JOO(N-VI-HLA-R3
10 meros: STEAP-1 -

Cada peptldo es una porcion de SECID

Iongltud del péptido es de 10

Pos
138

140

173
307

- 320

153

te6

.59

266
76
127
178

179

263

2.

86
121
133
165
191
217
234
42
83
130
72
294

319

27

37

41
72
124

229
23t
266
262
267
269
300

- M2

37
30
66
107
111
128
224
226
299
an

1234567850
IVALHNGTKY

QLHNGTKYKK .
" VLHAIYSLSY

ILFLPCLRRK

AASLTFLY -

KVLPMVSITL
IRHGWEDVTK

WLDKWMLTRK -

LESFFFAVLH.
VSLLLGTIH

FLPIVVLIFK

KIAAIASLT
ALVYLPGVIA

AlYSISYPMR .

BLSYPMRRSY
LLGTIHALIF
WIDIKQFVWY

FLYTLLREVT -

VSITLLALVY
GVIAANQLH
GLLSFFFAVL
KLLNWAYQQV

EIYVSLGIVG

AVTSIPSVSD
VLLHLHQTAH

SLTFLYTILR. .

YLPGVIAAIV

AVLHAIYSLS

AVFLPIVVLI
KIRHGWEDVT
YLHKDTGETS
MLKRPVLLHL.

PVLLHLROTA

HLPIKIAAIL
TLLALVYLPG
DVWRMEIYVS

- {LALLAVTS

ALLAVTSIPS -

KLGIVSLLLG
LLLGTIHALI
HALIFAWNK
ALIFAWNKWI
VWUIFKSILF
CLRKKILKIR
LIRHGWED

KDTGETSMLK -

ELFPQWHLPI
YKIPILVINK
ILVINKVLEM

LVYLPGVIAA

IVGLAILALL

GLAILALLAY - -

IVVLIFKSIL
VLIFKSILFL

' ammoacldoe y la posicién final para cada

puntuacién
33
23

18
36



ES 2532757713

Tabla }XXI%:-Vi-HLA-AS- : Tabla X)XXIX-V2-HLA-AS © . Tabla XL-Vi-HLA-AZE-
" 10meros:STEAR-1 . * 10meros:STEAP-1 - 10meros; STEAP-1 -
~se especifica cada posicion inicial, la -

longitud del péptido es de 10

. aminodcidos, y la posicion final para

" cada péptido es la posicion inicial mas
i nueve. o

Cada péptido es una porcion de SECID

" N%3; se especifica cada posicion inicial, la -

longitud del péptido es de 10 aminoacidos, -

y la posicion final para cada péptidoesla -
posicion inicial mas nueve.

Cada péptido es una porcidn de SECID
N°:3; se especifica cada posicién inicial, la
longitud del péptido es de 10 aminoacidos,

" yla posicién final para cada péptidoes la -
posicion inicial mas nueve.

| S Pos 234567680 puntuacion
. Pos 1234567890 puntuacmn

37§ 3 - REFHYIQVNN 8. - Pos - 1234567890 - puntuacion
7T IAANASLYE . - 15 . 1 TWREFRYIQV- 7. . - "7 ITNQEELWKM - 24
) 39 TLLREVIHPL . 15_' - 2. WREFHYIQVN ._4 . - -DTGETSMLKR < _
.97  PLATSHQQYF- 1§ - i T o 122 CSITRLALWL S 23
12 LINKILPMY 15 7 _‘ Tabla XXXIX-VEHLAAS- © oA INGLARALL™ - 23~
180 LSYPMRRSYR 16 = =~ . - A0meros; ' 37 MLKRPVLLHL - 22 .
‘221 BLGIVGLAR. 15 c T STEAPA R { AlIASLTFLY - 22
252  YIQSKLGIVS . 1§~~~ Cadapéptidoes una porcién de SEC ID ’ 1658 GLLSFFFAVL 22
261 .. SLLLGTIHAL 15, ' N°5; se especifica cada posicion inicial, l2 205  VFLPIVWLIF 2%
‘316 T KILKIRHGWE - 18 '~ . longitud del péptido es de 10 aminoécidos, T 501 VUIFKSILFL - 22
43 _LLHLHQTAHA 14 y la posicion final para cada péptidoes la - M7 VLPMUSM_L A
B0 < VASLTFLYT =~ 44 Posicioninicial mas nueve. 138 INGLHNGTKY | 21
80 LLREVIHPLA 14 ' _ 210 ‘EHDVWRME)Y 2t
94 ' VIHRLATSHQ . 14 . Pos . 1234567890 puntuacion 221 SLGINGIAIL | 21
110 - PRLVINKVLP 14 25 ' CLTRFKGLNL 19 261 . SLLLGTIHAL - 21
113 _-VINKVLPMVS- 14 9. QIHKKSDVYP 17 - 88 TUREVIHPL ~ 20 -
120 MVSITLLALY. 14 - 20 SLWDPCLTRF 17 97  PLATSHOOYF 20
122 SITLLALVYL - 14 : " 5 _FHYIQIHKK = 15 o311 ILVINKVEPM - 20
134 VIMIVQLHN. - 44 - 10 JHKKSDVPE 14 - 146 KVLPMVSML . 20 -
" 147 YKKFPHWLDK 14~ 18 . ESLWDPCLTR. .13 - = 158 MLTRKQRGLL 20
152 HWLDKWMLTR 14 . 21 _LWDPCLTRFK" '_ 12 L 212 "~ DVWRMEIYVS 20
158 MLTRKQFGLL 14 ~ 7 U YIQUHKKSD 11 . 300 - WUFKSLF 20
186  RSYRYKLLNW 14 - 6. - DVPESLWOPC . 11- - ¢ - 93 -EVIHPLATSH - .18
182 ' LLNWAYQQVQ 14 : © & - EFHYIQIHK 10 160 FFFAVLHAKY 19
195 WAYQQVQONK- 14 28 RFKGLNLIOS- 10 173 VAHAIYSLSY 19
223 -GIVGLAILAL 14 . 8 lQIIHKKSDV 9 : 179 SLSYPMRRSY 19
266: TIHALIFAWN. 14 S e e 299 IWLIFKSL .19 .
292 MIAVFLPIW 14 o Tabla >00(!X—V4-A3- . 66 ELFPOWHLPI 18
45 HLHQTAHADE 13 ' *° 10meros:STEAP-1 ' 112 LVINKVLPMV 18
) ELQHTQELFP 13 . : Cada péptido es una porcionde SECID - 263 LLGTIHALIF 18
‘96 HPLATSHQQY 13 N°:9; se especifica cada posicion inicial, la 79 D]K-QFVWY]’P 13‘
C o9 ATSHQQYFYK 13 - -~ longitud del péptido es de 10 aminoécidos, 283 FVNYTPPTFM - 18
- 15’2 YEMRRSYRYK 13 . y la posicion final para cada péptidoes la 235 YTPPTFMIAV 18'
~ 189 QVOQNKEDAW 13 posicién inicial mas nueve. 326 OVIKINKTEL 18
232 _LLAVTSIPSV . 13- . . B4 LTRYTURE 7
258 . GNSLLLETI 3 . Pos . 1234567890 puntuaclcn 133 ~GVIAAIVQLH 17
279 . DIKQFVWYTP 13 7 LLSLFFAVLH z . 141  LHNGTKYKKF 17
329 - KINKTEICSQ 13- "6 GLLSLFFAVL 19 144 GTKYKKFPHW 17
-8 TNQEELWIKMK - 12 3 KQFGLLSLFF - - 12 - 155 -DKWMLTRKQF = 17
_ 75 IKIAABASL 12 .8 . SLFFAVLHAI 12 160 TRKQFGLLSF 7
92 - REV%HFLA_TS - 12 .2 RKQFGLLSLF - 11 _ 176 AIYSLSYPMR 17
108 - KIPILVINKY. 12 10 LFFAVIHAY 11 - 207 AWIEHDVWRM 17
126 LLALVYLPGV 12 : o |- 243 DSLTWREFHY - 17
139 VOLHNGTKYK 12 . . Tabla XLVI-HLAAZG- - 265 GTHALFAW 17
219 " YVSLGIVGLA 12 - 10meros:STEAP-1 282 QFRYWYTPPTF 17
237 o 'S{PSVSQSLT _12 ~ . Cada péptido es una porcion de SEC ID S 294 AVFLPIVVLY 17 -
240 _SVSDSLTWRE 12 N%3; se especifica cada posicién inicial, la 302 LIFKSILFLP 17
247 . WREFHYIQSK 12 _ longitud del péptido es de 10 aminoacidos, © 309 FLPCLRKKIL 17
283 FYWYTPPTRM 12 ~ ylaposicién final para cada péptidoesla . 6 DITNCGEELWK 16
295 . VFLPIWWVLIF 12. . posicidn inicial mas nueve. 12 ELWKMKPRRN 16
305 KSIWFLPCLR 12 VR PIKIAABAS. 16
. ' Pos 1234567890  puntuacién 75 IKIAANIASL 16
Tablo XXXIX-V2-HLA-AS- 277 WIDIKQFVWY . 26 80 MASLTRYT 16
10mers: STEAP-1 o 34 ETSMLKRPVL n ' 108 KIPILVINKV - - 16
Cada péptido es una porcién de SEC ID 223  GIVGLALAL 25 - 217 EiYVELGIVG 16

N5,

132



© Tabla XL-V1-HLA-AZ6- -

Cadé peptld-o-ee-una porcion deSECID -
Iongltud del péptido es de 10 ammoacldos,
y la posicion final para cada péptido es la

posicion inicial més nueve.

Pos

274

287
289

39
21
LI
120
125

128
148
153

161,
172.

218
232
235
‘953
58

266 .
298

307

54 R

60
78

s
89 .-
19

123

1R
162

18"

213
219

il

236

287
241
293

2
78
8t
82

10meros:STEAP-T

" 1234567800 puntuacion .
WNKWIDIKGF
TPPTFMIAVF -

PTFMIAVFLP
KINKTEICSQ
“NLEEDDYLHK-
YTLEREVIHP.
MVSITLLALYV

LVYLPGVIAA
KFPHWLDKWIU

WLDKWMLTRK

- RKQFGLLSFF
- AVLHAIYSLS
- IVVELGIVGL
LLAVTSIPEY
VTSIPSVSDS
IQSKLGIVSL
GvsLuen
TIHALIFAWN
PIVVLIFKS] -

ILFLPCLRKK: -

EFDCPSELQH

‘ELQHTQELFP
AAIIASLYFL

VIHPLATSHQ

. ATSHOQYEYK

ITLLALWYLP
PGVIAAIVAL
KQFGLLSFFF

QEKLGIVSLL
HTQELFPQWH
_LFPQWHLPIK

QAYFYKIPIL

SFEFAVLHAI
- FAVLHAIYSL

MRRSYRYKLL

AVTSIPSVSD
TSIPSVSDSL

SIPSVSDSLT

VSDSLTWREF

JAVFLPIVVL
FLPIVVLIFK -
FKSILFLPCL
CLRKKILKIR
* KIAABASLT
MASLTFLYTL
ASLTFLYTLL

HPLATSHQQY

LLALVYLPGY

PMVSITLLAL

KLENWAYOQV

VWRMEIYVEL

YVSLGIVGLA
 GLALALLAV
O

L

6

16

16 °
- 15
5

15

15
15
15
15
15
15

ES 2532757713

Tabla XL-V1-HLA-A26-
" - 10meros:STEAP-] -
Cadé péptid-o-ea-una porcibn de SECID

N°:3; se especifica cada posicion inicial, la

longitud del péptido es de 10 aminoacidos,
y la posicion final para cada péptido es la
posicién inicial mas nueve.

" Pog
13

121~

124

130
134

188

189
240
244 ..
248
4y
256
210
303

Tabla XL:V2-HLA-A26-

- 1234567800 puntuaclon e
. VINKVLPMVS - -

VSITWLALVY

| TLLALVYLPG
“YLPGVIAAIV
12

VIAAIVGLHN
SYPMRRSYRY
YRYKLLNWAY

"CVQONKEDAW

SVSDSLTWRE.
SLTWREFHY1
REFHYIQSKL

EFHYIOSKLG
KLGIVSLILG: .
LIFAWNKWID

“IFKSILFLPC -

12
12

12

12

Sreny
127
12

.12
2

12

12
12

12

12

- W0meros:STEAP-1
Cada peptldo s una porcion de SECID

) .Iongltud del péptido es de 10 amlnoacldos

y la posicion final para cada péptido es la '

Pos . 1234567890  puntuacion
- 4. ~EFHYIQUNNE - 17 e
1 'T_'WREFHYIQ‘J‘ 7

posicion inicial mas nueve.

Tabla XL-V3-HLA-AZS--

10meros:STEAP-1

+ -Cada péptido es una porcién de SEC ID
N°:T; se especifica cada posicion inicial, la

longitud del péptido es de 10 aminoécidos,

“1234567880  puntuacion -
SLWDPCLTRF 24
. DVPESLWDPC 19
OPCLTRFKGL: 19
EFHYIQIHK - 47
CLTRFKGLNL 7
LTRFKGLNLI 4
- RFKGLNLYQS 14
- QIHKKSDVP 12
IHKKSDVFE 12
YIQUHKKSD 11
-HKKSDVPESL 11
. Tabla XL-V4-A26-
- 10meros:STEAP-{.

ReBeNRR-NanT

- yla posicion final para cada péptidoes la
posicion inicial més nueve.

Cada péptido es una porcion de SEC ID
'N%9; se especifica cada posicion inicial, la
_ longitud del péptido es de

133

- 287

10 aminodcidos, y la posicion final para .
-cada péptido es la posicion inicial mas

NUeve.

Pos 1234567880  puntuacién
6 -GLLSLFFAVL 22
10 LFFAVLHAY 19
-1 TREQFSLLSL - 15
2 RKQFGLSLF . 15 .
8 SLFFAVLHA} 15
3  KQFGLLSIFF 14
‘4 OFGLLSLFFA 10
© Tabla XLIV1-HLA-BOT02-
10meros:STEAP-1 '

- -Cadﬁ péptido es una porcion de SEC ID
" N°3; se especifica cada posicion inicial, la
. lengitud del péptido es de 10 aminoacidos,

y la posicion final para cada péptido es la

. Pes

109
118
160

40
hod
3
88
253
223
238
76
23
255

g

35
57
75
81
82
119
165
183
218
224
301
304
4
20
37

52

118
12
131
132

. 184

21
13
19
58

. PPTFMIAVFL

1234567880

IPILVINKVI:
LPMVSITLLA
FPHWLDKWML
TPPTFMIAVF

RPVLLHLHGT -

LPIKIAAIIA

ETSMLKRPVL .

 FPQWHLFIK)
IQSKLGIVSL -
GIVGLAILAL
IPSVSDSLTW
AAHASLTFL
VWRMEIYVSL -
 SKLGIVSLLL
IAVFLPIVVL.
KPRRNLEEDD

" TSMLKRPVLL,

CPSELQHTRE
IKIAAJASL
IASLTFLYTL -
ASLTFLYRLL
PMVSITLLAL
GLLSFFFAVL

PMRRSYRYKL
IYVSLGIVGL.

_ VGLAILALL
VLIFKSILFL

FKSILFLPCL

RKDITNQEEL
HKDTGETSML
MLKRPVLLHL
ADEFDCPSEL
KVLPMVSITL
“SITLLALVYL
LPGVIAAIVO
PGVIAAIVOL
MRRSYRYKLL
SLEIVGLAIL
LWKMKPRRNL
RRNLEEDDYL
PSELQHTGEL

posicion inicial mas nueve.

-puntuacién

a3

- 22



Tabla XLI-V1-HLA-BO702-
10meros:STEAP-1 '

Cada péptido es una porcién de SEC ID
N°:3; se especifica cada posicién inicial, la
longitud del péptido es de 10
aminoacidos, y la posicién final para cada
péptido es la posicion inicial mas nueve.

Pos 1234567690
66 ELFPOWHLPI- - 11

80 JASLTFLYT 1

89  TLLREVIHPL = 11

9  HPLATSHQQY = 11

103 QQYFYKIPI : - 11

1 LVINkveem. - 11
1177 VLPMVSITLL - 11

145 TKYKKFPHWL 11

158 MLTRKQFGLL- 11
182 YPMRRSYRYK. - 11

220  VSLGIVGLAI kX
236, TSIPSVSDSL ~ 11 .
248 REFHYIOSKL - 11

254  QSKLGIVSLL 11
261 SLLLGTHAL. - 11 -
290 TFMIAVFLPL 11
294 AVFLPVVLE - 11

209 BMAVLIFKSIL. - 11

30 INKTEICSQL L

Tabla XLI~V2 HLA-BO702-
.. 10meros:STEAP-1
Cada péptido es una porcién de SEC ID
I°:5; se especifica cada posicion inicial, la
ongitud del péptido es de 10 aminoacidos,
'la posicién final para cada péptidoes la
posicion inicial mas nueve.

Pos 1234567880  puntuacién
1 TWREFHVIGV -~ 8
& EFHYIQUNNI. 8
3 REFHYIQVNN - 3

__Tabla XLEV3-HLA-BO702-
A0meros:STEAP-1
Cada pépiido &5 una poreién de SECID N%T7; se
especifica cada posicién inicial, la longitud del
péptido es de 10 aminoacidos, y la posicién final
para cada péptido es la posicidn inicial mas
nueve.

Pos 1234567890 puntuacion
17 VPESLWDPCL 24
23 DPCLYRFKGL 21
25 CLTRFKGLNL 12
12 - HKKSDVPESL: - 10

Table XLI-V4-HLA-BO702- -
10meros:STEAP-1
ada péptido es una porcién de SEC ID
“:9; se especifica cada posicion inicial, la
wngitud del péptido es de 10 aminoacidos,
la posicion final para cada péptido es

puntuaclon

Fos . 123456789

Pos. - 1234567830

Pos 1234567880
Pos 1234567880

- Pos 1234567890

ES 2532757713

Tabla XLi-V4-HLA-BO702-
- 10meros:STEAR-{

" la poslclon inicial mas nueve.

Pos 1234567890 puntuacion

6 GLLSLFFAVL 13
1  TRKQFGLLSL 12
"3 KOFGLLSLFF - . 12
8 LSLFFAVIHA 8 .
4 QFGLLSLFFA = 8
§ FGLISLFFAV 8
2 RKOFGUSLF 7

9 GLFFAVLHAL. . 7

Tabla XLUVI-HLABOE .
10meros:STEAP-1.
Pos - 1234567890 puntuacion

No se encuentran resultados.

' Tabla, Xe-V2-HLA-B08- 10meros:

" STEAP

puntuaclcn
No se encuentran resultados

- TablaXLI-V3- HLA-_BOB-
- 10meros:STEAP-1 -
-puntuacion

- No se encuentran resultados.

Tabla XLN-V4-HLA-BOG-
10merqs:STEAP-_1:
Pos - 1234567880 puntuacion
No se encuentran resultados

Tabla XL(N-V1-HLA-B1510-

v o= 10meros:STEAP-1

Pos - -1234567890 - - puntuacion
" No se encuentran resulta_d_os.

Tabla XLII-V2-HLA-B1610-- -
. -10meros:
BTEAP-1
Pos 123456788  puntuacion

" No se encuentran resultados.

Tabla: XLl V3-HLA-B1510-
_ 10meros:STEAP-1
Pos ~ 1234567890 - Ppuntuacion

No se encuentran resultados.

Tabla Xtill-V4-HLA-B1510-

10meros:STEAP-1
puntuacién
" Nose encugntran resultados.

Tabla XLIV-V4-HLA-B2706-
10meros:STEAP-1

puntuacién
No se encuentran resultados.
- Tabla XLIV-V2-HLA-B2705-
10meros:STEAP-1

puntuacién
No se encuentran resultados.

134

 Pus 1234567850 .

- Pos 1234567890

| Pos 1234567880

© Pos 1234567840

Tabla XLV-V3-HLA:B2706-
10meros: STEAP-1
Pes 1234567850 puntuacion

. No se encuentran resultados.
- Tabla XLIV-V4-HLA-B2705-
. 10meros:STEAP-1

puntuacién .
No se encuentran resultados. -

Tabla: XLV-V4-HLA-B2700-

0mers:STEAP-Y - ™ °7°
puntuacion
" "No se encuentran resultados

Tabla XLV-V2-HLA-B2709-
10meros:STEAP-1

' Pos 1234567880 puntuacion

No se encuentran resultados

Tabla XLV- V3-HLA-32709-
' 10meros:STEAP-1

_ puntuacién
No se encuentran resultados.
Tabla 3 v.va-HLA-B2708-
© 10meros:STEAP-1. -
puntuacién
No se encuentran resultados.

Tabla XLVRVT-HLA:
B4402.STEAP-1

Cada péptido es una porcion de SEC 1D

" N%3; se especifica cada posicién inicial, la "

longitud del péptido es de 10
aminoacidos, y la posicion final para cada

. péptido es la posicion inicial mas nueve.

"~ Pog - 1234567890 puntuaclon -

59 SELQHTQELF 23

248 REFHYIOSKL 23

209 IEHOVWRMEI 20
281  SLLLGTIHAL ~ 19
79 AIRSLTFLY 18
148 KKFPHWLDKW 18
765  GTIHALIFAW 18
T WHLPIKIAAL 17
78 AAMASLTFL = 17
108 PILVINKL 17
116 KVLPMVSITL 17
121 VSTLALY 17
129 VYLPGVIAAL 17
23 .GIVGLAILAL 17
204 AVRLPIVVLE 17
301 VUFKSILFL 17
315  KKILKIRHGW 17
§ KDITNGEELW 16
23 EEDDYLHKDT 16
68 ELFPQWHLPI 16
L 75 IKIAANASL - 18
82 ASLTFLYTLL = 16
80 TLLREVIHPL 16



Tabla XU VIVA-HLA - -
© BA4402STEAPA -

Cada p.éptido es una porcion de SEC ID
N°:3; se especifica cada posicion inicial, la

longitud del péptido es de 10 aminoacidos,
y la posicion final para cada péptidoesla

posicion inicial mas nueve.

Pos 1234567890 -puntuacion

236 TSIPSVSDSL - 16
20 ALIFAWNKWI ~ 16
274 WNKWIDIKQF . 16
276 ' KWIDIKGFVW. 18
267  TPPTFMIAVF. 18
-205° - VFLPWVLIF - 16
308  LFLPCLRKKI - 46
324 WEOVIKINKT 16
1 MESRKDITNG - 15
34 - ETSMLKRPVL. 15
35 - TSMLKRPVIL 15
7. VLPMVSITLL - 15
132 PGViAAIVGL 15
188 SFFFAVLHAI 15
1263 ° IQSKLGIVSL . 15

255 SKLGIVSLLL 15 - .

263 IAVFLPIVVL 1§
311 PCLRKKEK ~ 15
22 LEEDDYLHKD = 14
52 ADEFDCPSEL - 14
53 DEFDCPSELQ - 14
81 IASLTFLYTL . 14
119 "PMVSITLAL 14
12 SLALVL 14
141 LHNGTKYKKF .. 14
155 . OKWMLTRKQF 14
162 KOQFGLLSFFF 14
171 FAVIHAIYSL - 14
179 SLSYPMRRSY. - 4
216, MENVSLGN - 14
218 IYVSLGIVGL - 14
10 QEELWKMKPR 13
A1 EELWKMKPRR 13
.29 HKDTGETSML___ 13_

ES 2532757713

Tabla XLVI-V1-HLA-
B4402:5TEAP-1

Cada péptide es una porcién de SEC ID
N°:3; se especifica cada posicion inicial, la
longitud del péptido es de 10 aminoacidos,

- y la posicion final para cada péptidoesla

posicion inicial mas nueve.

Paos’ 1234587890 puntuacién
309 FLPCLRKKIL - 13

13 . LWKMKPRRNL 12

46  LHQTAHADEF 12

58 PSELQHTQEL -~ 12

- B2 QHTQELFPOW 12

77 IAAIIASLTF 12
92 REVIHPLATS - 12

96 HPLATSHQQY 12 °

138 IVOLHNGTKY 12~
145 - TKYKKFPHWL 12
457 WMLTRKQFGL 12
160 - TRKOFGLLSF . 12
169 - FRFAVLHAYY = 12
188 -SYPMRRSYRY 12
188 YRYKLLNWAY 12

: 499 QVQONKEDAW 12

22t SLGWGLALL 12
‘41 . VSDSLTWREF. 12
243 DSLYWREFHY = 12
282 QFYWYTPPTF = 12
288 PPTFMIAVFL ~ 12
304 - FKEILFLPCL - 12
-330 - INKTEICSQL 12
4 . RKDITNQEEL 1%
18 - 'PRRNLEEDDY 11

.19 .RRNLEEDDYL 11 -
© 33 GETSMLKRPY 11

64 TCGELFFOWHL H
68 FPOWHLPIKE 11
86 FLYTLLREVI 11
67 -PLATSHOQYF - 11

U126 LALWYLPGVI - 11
- 484 GTKYKKFPHW . 11
_161 RKGQFGLLSFF 11

Tabla KLVI-V3-HLA-B4402-
10meros: STEAP-1 -

-Cada péptido es una porcién de SEC ID
- N°T: se especifica cada posicidn inicial, la

longitud del péptido es de 10 aminoacidos, -
y lz posicién final para cada péptidoesla

_posicion inicial mas nueve.

Pos 12M567890 puntuaclon
' 14 :

13 KKSDVPESLW

18  PESLWDROLT 14 -
23 DPCLTRFKGL 14 -
-3 REFHVIQIH 13~

- 20 SLWOPCLYRF 13-

25 -CLTRFKGLNL - 12 -
2 WREFHYRM 11
12 HKKSDVPESL 11
-2 LTRFKGLNL - 14
't TWREFHYKI 10

17 VPESLWDPCL 10

"4 EFHYIQNIHK 6
6 HYIQUHKKS. 6

21 LWDPCLTRFK 6

 Tabla XLVI-V4-B4402-
~ . Y0meros:STEAP-1

‘Cada péptido es una porcion de SEC 1D
" _N°9; se especifica cada posicidn inicial, la ]

longitud del péptido es de 10
aminoacidos, y la posicion final para cada
péptido es la posicion inicial mis nueve.

o Pos 1234567890 puntuaclon

3 KOFGUSLFF 15
Q. SLFFALHAI - 15. .

6 GLLSLFFAL = 13 -

1 TRKQFGLLS. 12

2 RKOFGLLSLF 12
0  LFFAVLHAIY © 42 -
& FGUSIFFAV -5 -

7 LESLFFAVLH -~ § .

-

Tabla y3 viiv1- Hmﬁsm-

37 MLKRPVLLHL . 13
65  QELFPOWHLP 13
103 - QQYFYKIPL 13
105 YFYKIPLVI 13
158 MLTRKQFGLL 13
185 ~GLLSFFFAVL 13
183 PMRRSYRYKL 13 -
184 MRRSYRYKLL 13
186 RSYRYKLINW 13
204 KEDAWIEHDV 13
- 205 “EDAWIEHDVW 13
210 EHDVWRMELY 13
220 VSLGVGLAI 13
224 WGLALALL: - 13
238  IPSVSDSLTW 13 -
254 QSKLGIVELL 13
263  LLGTIHALIF 13
268 ‘HALIFAWNKW 13
277 WIDIKGFVYWY 13
300  VWLIFKSILF 13

§73  VLHAIVSLSY 11

213 VWRMEIYVSL - 11

244 SLTWREFHY!. 11
262  LLLGTIHALL 1

200 TFMIAVFLPL 11
208 PVVLFKSI 11

209 IWUFKSL 1

Tabla XLVI-V2-HLA-BA40Z-
" 10meros:STEAP-1

‘Cada péptido es una porcién de SEC ID

. N5; se especifica cada posicién inicial, la

longitud del péptido es de 10 aminoacidos,
y la posicion final para cada péptido es la
posicion inicial mas nueve.

Pos TLSA00 189U puntuacion
3. REFHYIQUNN 13
-4 EFHYIQWNNI 12

135

) 10meros:STEAP-1:
Pos 1234567800 puntuacién

No se encuentran resultados.

Tabla XLVH-V2-HLA-B5101-
~ 10meros:STEAP-1
Pos 234567890 . puntuacion

No se encuentran resultados.

Tabla XLVI-V3-HLA-85101-
W0meros:STEAP]
Pos 1234567890  puntuacién

No se encuentran resultados

Tabla XLVil-V4-HLA-BS101-
10meros:STEAP-1.

‘Pos 1234567890 _puntuaciéh

No se encuentran resultados.

Tabla XLVIT-V4-HLA-DRB10Y01-



Cada péptido es una porcion de SEC ID N:3;

15meros:STEAP-1

se especifica cada posicion inicial, la

longitud del péptido es de 15 amino&cidos,

y la posicion final para cada péptidoes la

. Pos.

168

15
226

41
128

‘218 -
261
108
114 -
229
- 70"
161
213"
224

103
120

357

218

221
257

29
324
123
221

2585.

280

o8 -
n .
B

84
8y

102

115

. _250, -

258
282

286 -

293
297
10
4
75
"
210
247

281

I
g2

08

160
216
3

n
30

123456789012345 puntuacwn
SFFFAVLHAIYSLSY . 34
LLALVYLPGVIAAY 33
_ GLAILALLAVTSIPS 32
T ILVINKVEPMVSITL
CLWILPGVIAAIVOLH - 30
MEIYVSLGIVGLAIL -
SLLLGTIHALIEAWN ~ 30
FYKIPILVINKVLPM . 28
INKVLPMVSITLLAL 28
CLALLAVTSIPSVSD - 28
. QWHLPIKIAAIRASL
RKQFGLLSFFFAVLH 27
VWRMEIYVSLGIVOL 27
VELALALLAVTSE 27
DDYLHKDTGETSMLK 26
QQYFYKIPILVINKY 26 -
MVSITLLALVYLPGY 25
WIMLTRKQFGLLSFFF . 26
YVSIGIVGLAILALL 26
LAILALLAVTSIPSV 26
LGIVSLLLGTIHALL 26
" FLPIVWLIFKSILFL 26
WEDVTKINKTEICSQ 26
ITLLALVYLPGVIAA 25
. ‘SLGIVGLAILALLAV 25
KLGIVSLLLGTIHAL . 25
" IKQFNVAWYTRRTFMIA 25
PIWVLIFKSILFLPC 25
ILFLPCLRKKILKIR =~ 28
WHLPIKIAMNASLY 24
INSLTFLYTLLREVE 24
LTFLYTLLREVINPL . 24
YTLLREVIHPLATSH . 24
HAQYEYKIPILVINK -~ 24
"NKVLPMVSITLLALY . 24
“FHYIQSKLGIVSLLL - 24
'GIVSLLLGTIHALIF 24
QFVWYTPPTFMIAVE 24
YTPPTFMIAVFLRY 24
IAVFLPIVVLIFKS) 24
LPIVVLIFKSILFLP ~ 24
QEELWKMKPRRNLEE
- PMLLHLHRQTAHADEF
IKIAAIIASLTFLYT
VLPMVSITLLALVYL,
EHDVWRMEIYVSLGI
WREFHY!QSKLGIVS
KGFWWTPPTFMIAY
TQELFPQWHLPIKIA
PIKIAAIIASLTFLY
‘REVIHPLATSHQQYF
KIPILVINKVLPMVS -
TRKQFGLLSFFFAVL
IYVSLGIVGLAILAL
‘GIVGLAILALLAVTS

8'83885@&5&52&8&3

_t

244 .
253
306

Tabla XLVi-vi-HLA-DREB10IN-

ES 2532757713

15meros STEAP-1. -

Cada péptido es una porcion de SEC 1D N‘;:3;'

se especifica cada posicion inicial, la

"Pos
- 288
- 280
S
e 56-;5,
MY
232
e
"TT2

85

171
185

s

rss
83
118

136

147
166

181
248

251
%3
302

126
127
153

185

205
242

67

291

- 30 .

- 123456789012345  puntuacien
2
2
21
2t
21

PTFMIAVFLPIVWLI
TFMIAVFLPIVVLIF

DCPSELQHTQELFRQ!
HDVWRMEIYVSLGIV
LLAVTSIPSVSDSLT
PPTEMIAVFLPIWL -

HLPIKIAAIASLTF - -
- TELYTLLREVIHPLA -

IPIVINKVLPMVSI
FAVIHAIYSLSYPMR

RRSYRYKLLNWAYGQ -

- SYRYKLLNWAYQQVQ
SLTWREFHYIQSKLG
“IQSKLGIVSLLLGT] -
. SHFLPGLRKKILKI.
KKILKIRHGWEDVTK

FRQWHLPIKIAAJIA
SLTFLYTLLREVIHP °
* LPMVSITLLALVYLP -
AAVQLRNGTIKYKKF
YKKFPHWLDKWMLTR
LLSFFFAVLHAIYSL

- SYPMRRSYRYKLLNW

REFHYIQSKLGIVEL

FYWYTPPTFMIAVFL
LIFKSILFLPCLRKK
LALVYLPGVIAAIVQ.
ALVYLPGVIAAIVOL
WLDKWMLTRKQFGLL
DXWMLTRKQFGLLSF

“EDAWIEHDVWRMEY
‘SOSLTWREFHY!QSK -
249 “EFHYKASKLGIVSLL

IHALIFAWNKWIDIK
~ ALIFAWNKWIDIKGF
FMIAVFLPIVVLIFK
WLIFKSILFLPGLR

7 ITNQEELWKMKPRRN

32
35
3
40
67

g1.

12~
135
156
164

175

179

TGETSMLKRPVLLHL
TSMLKRPVLLHLHAT
KRPVLLHLHQTAHAD -
-RPVELHLHQTAHADE -

LFPRQWHLPIKIAAI
LREVIHPLATSHQQY

" LVINKVLPMVSITLL

IAATVOLHNGTKYKK

KWMLTRKQFGLLSFF

FGLLSFFFAVLHAIY
HAIYSLSYPMRRSYR
SLSYPMRRSYRYKLL

" 184 NWAYQQVQQNKEDAW
- M7

. EIVVSLGIVGLAILA

136

EFLWKMKPRRNLEED

~HYIQSKIGIVSLLLG

longitud del péptido es de 15 aminoacidos, .
y la posicion final para cada péptidoesla

I E-?ES'E_-? a2 6 FTRRTIPI IS cooBYYBNEBEERE

17

7

17

A7

17

[ T A W T i

Tabla XLVIFVA-HLA-DRB30301-

“18Smeros:STEAP-1

. Cada péptido es una porcién de SEC ID N3;> -

se especifica cada posicion inicial, la

" Pos

202

239

954

- 259

-

292
284

- 299

301
304
4

o4

3
44
‘58
78
8r

107
110

- 19
Sz

143
148
163

67

170
174
189
192

220

%0
260

=

72
273
278

- 314

321

' longitud del péptido es de 15 aminoacidos,
y la posicion final para cada péptidoes la

$23456789012345 ~ puntuacion

LGIVGLAILALLAVT
PSVSDSLTWREFHYT
QSKEGIVSLLLGTIH
IVSLLLGTIHALIFA
WIDIKQFVWYTPPTF

MIAVELPIVVLIFKS

AVFLPIVVLIFKSIL

IVVLIFKSILFLPCL

VLIFKSILFLPCLRK
THSILFLPCLRKKIL
RKDITNQEELWKMKP.

EDDYLHKDTGETSML

DTGETSMLKRPVLLH -

LHLHQTAHADEFDCP
PSELOHTQELFPQWH
ARIIASLTFLYTLER
LYTLLREVIHPLATS
IHPLATSHQQYFYKI .
YKIFILVINKVLPMY: -
PILVINKVLPMVSIT
PMVSITLLALVYLPG
SITLLALVYLPGVIA -
NGTKYKKFPHWLDKW:
KKFPHWLDKWMLTRK
LFGLLSFFFAVLHAY

FFAVLHAIVSL:SYPM:
LHAIYSLSYPMRRSY
RYKLLNWAYQQUOON
LLNWAYQQVQONKED
- RMEIYVSLGIVGLA}
VSLGIVGLAILALLA
LALLAYTSIPSVEDS
VSLLLGTIHALIFAW
EGTIHALIFAWNKWI
FAWNKWIDIKOFVWY
- WNKWIDIKQFVWYTP

IDIKGFVWYTPPTFM

RKKILIRHGWEDVT
RHGWEDVTKINKTE!

LSFFFAVLHAIYSLS..

&id
7
17

A TR

17.
17
47
17
17
17
16
1%
%
16
%
16
6 -
16
bod
18
16 -
1% -
16
16
16
1. .
18
1%
18.
16
16-
16
1%
16

S 16

16
16
16
18
16

Tabla XLVII-V2-HLA-DRB10101- -

15meros:STEAP-1

~Cada péptido es una porcion de SEC ID N°.5;

se especifica cada posicion inicial, la

. longitud del péptido es de 15 aminoécidos, y

la posicion final para cada péptido es la

" Pos.

posicion inicial mas catorce.

123456769012345
4. SLTWREFHYIQVNNI
2 SDSLTWREFHYIGUN

puntuacién

it}
18

Tabla XLVHLV3-HLA-DRB{OAOT-



ES 2532757713

15meros:STEAP-1 : - Tabla XLIX-V1-HLA-DRB10301: - Tabla XLIX-V1-HLA-DRB10301-
Cada péptido es una porcién de SEC ID N*7; : " 15meros:STEAP-1 . . 15meros:STEAP-1
8¢ ospecifica cada posicidninicial,la ga43 paptido es una porcion de SEC ID N*3; Cada peptido es una porcién de SEC ID N°:3;
longitud del péptido es de 15 aminoécidos,y s¢ especifica cada posicién inicial, la se especifica cada posicion inicial, la
la posicién final para cada péptidoes la : longitud del péptido es de 15 aminoacidos, y longitud del péptido es de 15 aminoacidos, y
[posicién inicial mas catorce. © . laposicién final para cada péptido es la la posicién final para cada péptidoes la
posicidn inicial mas catorce. posicidn inicial més catorce.
Pos  123456783012345 puntuacion
9 EFHYIQUHKKSDVR -~ 26 Pos-  123456789012345 puntuaclon Pos. 123456780012346 puntuacion
- 28 DPCGLTRFKGLNLIQS . 26 . 115 NKVLPMVSITLLALV 20 260 - VSLLLGTIHALIFAW . 14
A2 YIQNHKKSDVPESL - 22 - 120 MVSITLLALWLPGV -2 304 . FKSILFLPCLRKKE. 14
"4 SLTWREFHYIQUHK: 20 © - 22% “SLGWGLALALLAV 21 8t~ ASLTFLYTLLREVI 13
2z SOSLTWREERYIGN 16 222 LGIVGLAILALLAVT a1 88  YTLLREVIHPLATSH -~ 13-
100 " FHYWQUHKKSDVPE 18 299 - IVWLIFKSILFLPCL H . 9 IPILVINKVLPMVSE 13
23 PESLWDPCLTRFKGL 17 - 25  DDYLHKDTGETSMLK 20 . 198, LPMVSITLLALVYLP 13
24 © ESLWDPCLTRFKGLN - 17 36 - TSMLKRPVLLHLHQT 20 122 SITUALVYLPGVIA 12
7 WREFHVIQIHKKSD 16 87 LYTLLREVIHPLATS = 20 125 LLALVYLPGVIAAIY . 43
0 SOVPESLWOPCLTRF 16 108 KIPILVINKVLPMVS ~ 20 T1268 - LALVYLPGVIAAIVQ 13
_ 15'-"’~IIHKKSDVPESLWDP 15 136 AAIVQUHNGTKYKKF  20° . 131 . LPGVIAAIVOLHNGT 13
26: LWDPCLTRFKGLNU ' 12 456 KWMLTRKQFGLLSFF 26 - . 149 KFPHWLDKWMLTRKQ 13
_ .. 206 DAWIEHDVWRMEIYV 200 - 170 . FFAVLHAIYSLSYPM. 13
. Tabla XLVIH-V4-HLA DR‘B10101- . 219 YVSLGNGLNLN.L 20 189 ‘RYKLLNWAYQQVQQN 13
_ 15meros:STEAP-1 ' 203 - IAVFLPIVVLIFKST - 20 288 WS!PSVSDS_LTWEHE 13
o-g: 4. RKDITNQE_ELWKMKP .19 | 237 SIPSVSDSLTWRE 13
e oees cntamnciom et 13 "LWKMKPRRNLEEODY 13 254 QSKLGNSLLLGTH 13 -
longitud del péptido es de 15 aminoacidos,y - 40 RPVLLHLHQTAHADE - 18- 256. PG.«GWSLLLGTIHAL 13
la posicién final para cada péptidoes |a LA F_AVI_-'HNYSLS_YPMR ' 1_9 ' 292 ) M'AVFLPIWL‘FKS. 13
* " posicién inicial mas catorce. 261 SLLLGTIHALIFAWN 19 . .
275 NKWIDIKQFVWYTPP 19 _ Tabla XLX-V2-ORB1-0301-
Pos  12345678%012345 puntuacion 306"  SILFLPCLRKKILKI - 19 . -15meros:STEAP-1 _
14 SLFFAVLHAIYSLSY 34 © 11 EELWKMKPRRNLEED 18 -~ Cada péptido s una porcion de SEC ID N*5:
7 RKOFGLLSLFFAVLH 27 50 AMADEFDCPSELQHT 18 . ' >

se especifica cada posicion inicial, la

- WMLTRKOFGLLSLFF. 26 167.. LSFFFAVLHAIYSLS 18

§  QFGLLSLFFAVLHAI 24 197 YOQVOONKEDAWIER 18 s nosicion bnal sascads siptitocs 1
B TRKOFGLLSLFFAVL 22  + 57 CRSELQHTQELFPQW 147 . .. posicién inicial mas catorce.
1 DKWMLTRKQFGLLSL 18 58  PSELCHTQELFPQWH 17 o 3
2 KWMLTRKQFGLLSLF 17 . B4 LTFLYTUREVIHPL 47 Pos  123456786012345 puntuacion
10 FGLLSLFFAVLHAYY 17 132 - PGVIAAIVOLHNGTK 17 1 . VSDSLTWREFHYIQV 16
12 LLSLFFAVLHAIYSL 17 135 JAAIVOLHNGTKYKK 17 2~ SDSLTWREFHYIQUN 12
13 . LSLFFAVLHAIVSLS 16 138 IVOLHNGTKYKKFPH 17 : o
S T 190 YRLLNWAYQQVQQNK - 17 . Tabla XLIXV3
Tabla XLIX-V1-HLA-DRE103N- ~ © %7 IHALIFAWNKWIDIK 17 " DRB1030115meros:STEAP-1
o STESSTEP T KQPWNTRPTMA 7 . Cepmemumporindso
ada péptido es una porcion de SECID N“:3; — 3‘7 |LK|RHGWEDVTKIN 7 ) 35:‘93P9°| "':5":5 3P°3|°|°“"1.|°|f-_5
se especifica cada posicion inicial, la ; g ' . © - longitud del péptido es de 15 aminoacidos, y
longitud del péptide es de 15 amino&cidos, y 324 WEDWKINKT‘EICSQ 1_'7 ‘la posicion final para cada péptido ea la
la posicion final para cada péptidoes la 1 MKFRRNL:E‘E_DD.YLHK 18 posicion inicial mas catorce.
posicion inicial mas catorce. . - 32 T‘GETSMLKRPVLU"L 16
: 52 ADEFDCPSELQHTOE 16 -  Pos : hzusmning puntuacién
Pos  123456788012345 puntuacisn 62 QHTQELFFQWHLPIK 18 _ 28 2
155 DKWMLTRKQFGLLSF 27 96 HPLATSHQQYFYKIP 16 15 2
181 . SYPMRRSYRYHLLNW 26 107  YKIPILVINKVLPMV 16 23 18
297 - LPIVWUFKSLFLP 26 186 RSYRYKLLNWAYQQV 1§ 1 16
95 IHPLATSHQQYFYKt 25 - 241 VSDSLTWREFHYIGS 16 10 16
177, IYSLSYPMRRSYRYK 24 268 - HALFAWNKWIDIKQ 16 22 14
307 WLFLPCLRKKILKIR - 24 34 ° ETSMLKRPVLLHLHG 15 2 12
19 . RRNLEEDDYLHKDTG . "22 -39 KRPVLLHLHQTAHAD 15 12 12
17 VIPMVSITLLALVYL 22 153 WLDKWMLTRKUFGLL 15 13 RV 12
163 QFGLLSFFFAVLHAI 22 246 TWREFHYIQSKLGIV 15 19 HSINSESIRORGIIR 12
259 WSLWLGTHALFA 22 2 ESRKDITNQEELWKM 14 _
208 PIVWUFKSILFLPC . 22 148  KKFPHWLDKWRILTRK 14 Tabla XLIX-V4-HLA-G301-
77 CRANASLTFLYTLL. 2t 226  GLALALLAVISIPS 14 . 15meros:STEAP-1 __
114 !NKVf-PMVSlTLLAL 21 232 LLAVTSIPSVSDSLT 14 Cada péptido es una porcién de SEC D
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ES 2532757713

Tabla L-¥1-BLA-DR1-0401-
15meros:STEAP-1 -

Tabla L-V1-HLA:-DR1-0481-
15.meros:STEAP-1 -

* Cada péptido es una porcién de SEC ID N 3;
se especifica cada posicion inicial, la
longitud del péptido es de 15 aminoacidos,y -
la posicion final para cadz péptido es la
posicién inicial mas catorce.

N°:9; se especifica cada posicion inicial, la
longitud del péptido es de 15 aminoacidos, yla
paslclon final para cada péptido es la posicion

inicial mas catorce.

Cada péptido es una porcion de SEC ID N*:3;
se especifica cada posicion inicial, la
lengitud del péptido es de 15 aminoacidos,y -
la posicion final para cada péptido es la
posicion inicial mas catorce.

Pos  123456789012345 - puntuacién -
© 1 . DKWMLTRKOFGLLSL - 27 Pos.  123456768012345. puntuaclon Pos | 123456780012345 - puntuacwn
‘9. OFGLLSLFFAVLHAY 22 17 VLPMVSITLLALVYL . 249 EFHVIOSKIGIVELL. 16
-2 KWIMLTRKQFGLLSLF . 20 120 MVSITLLALVYLPGV: 769  ALIFAWNKWIDIKOF 16 -
13 - LSLFFAVLHAIYSLS . 18 T 423 TLLALWYLPGVIAA . 271 IFAWNKWIDIKQFVW - 16
10 FGLLSLFFAVLHAIY 13 : 125 LLALVYLPGVIAAV 263 FVWYTPPTEMIAVFL 16
_ - 128. LVYLPGVIAAVALH 203 7 IAVFLPIVVLIFKSE 16 .
Tabla Lvi- HLA»DR1 0401- - 163 QFGLLSFFFAVLHA! 30t VLIFKSWFLPCLRK. 16
“{5meros-STEAP-1- " 470 FFAVLHAIYSLSYPM - 455 OKWMLTRKQFGLLSE = 15
n 17 FAVIHAIYSLEYPMR 4 RKDITNQEELWKMKP 14
Cadapeplias os uns porcion de SESIDN'S . 481 SYPMRRSYRYKLENW 10 -QEELWKMKPRRNLEE 14
3¢ especilica cada posicion inicla), 'a 213, VWRMEIYVSLGIVGL . 35 TSMLKRPVLLHLHOT . 14
roionpassbapiniocon " 218 WSLGNGLALAL 43 UALHOTAHADERDG 14
posicién inicial mas catorce. i SL'GNGLA!LALLAV . 77 IANNSLTFLYTLL 14 .
_ S . 222 LGIVGLAILALLAVT 95  JHPLATSHOQYFYKE 14
Pos - 123456780042345 puntuacion 224 - - IVGLAILALLAVTS! 08 KIPILVINKVLPMVS, 14

226 GLAILALLAVTSIPS
227 . LARALLAVTSIPSY -
232 LLAVISIPSYSDSLT
235: VTSIPSVSDSLTWRE
256~ KLGIVSLLLGTIHAL
260  VSLLLGTIHALIFAW

108 IPILVINKVLPMVSI 14
118 . LPMVSITLLALVYLP - 14 -
122 . SITUALWLPGVIA ' 14
126 LALWLPGVIAAIVQ ~ 14
131 [PGVIAAVOLHNGT 14
13 VOLHNGTKYKIFPH 14
151 P WEh

84  LYFLYTHLREVIHPL .
B8  YTLLREVIHPLATSH
' 92 REVIHPLATSHOQYF
132 PGVIAAIVALENGTK
135 IAANVOLMNGTKYKK
190" YKLLNWAYQQVQQNK

220 ILALLAVTSIPSVSD 264 LGTIHALIFAWNKWI \ _
267 [HALIFAWNKWIDIK 289 PTFMIAVFLPIVLI 164 VA 14

103 QQYFYKIPILVINKY 200 TFMIAVFLPIVWLIF a4 14

144 GTKYKKFPHWLDKWM 204 AVFLPIWLIFKSIL 177 £ 14

164 RKQFGLLSFFFAVLH 206 FLPIWLIFKSILFL 189 AT
168 LLSFFFAVLHAIYSL 297 APIVVLIFKSILFLP . 206... CA 14..
167 LSFFFAVLHAIVSLS 208" PIVVLIFKSILFLPC 20

168 SFFFAVLHAIYSLSY 304 FKSILFLPCLRKKIL 217

187 SYRYKLLNWAYQQVQ © 307 . WFLPCLRKKILKIR 23

194 NWAYQQVQQNKEDAW 314 RKKILKIRHGWEDVT 238 -

211 HDVWRMEIVVSLGIV. 324 - WEDVTKINKTEICSQ 254,

216 - MEIYVSLGIVGLAL 28 LHKDTGETSMLKRPV BT

‘244 SLTWREFHYIQSKLG 32 © TGETSMLKRPVLLHL 28

247  WREFHYIQSKLGIVS 37. . MLIKRPVLLHLHQTAH 261

a1
292
s

274 - WNKWIDIKGFVWYTP |
282 OFVWYTPPTFMIAVE
288 ° PPTFMIAVFLPIVVL
308  SILFLPCLRKKILKI

- -~ 84— EFDCPSELOHTOELF
62 -QHTQELFRQWHLPIK
93 -EVIHPLATSHQQYFY
107  YKIPILVINKVLPMV

aaaaaaaaéassssss338333338333338333333383

sess388smﬁﬁﬁssﬁwﬁssmummwmaasaaaam

321 RHGWEDVTKINKTEI 207 AWIEHDVWRMEIYVS 37
19  RRNLEEDDYLHKDTG 243 -DSLTWREFHYIQSKL 1
25 DDYLHKDTGETSMLK 253 IOSKLGWSLLLGTI 18 2.
33 KRPVLLHLHQTAHAD. 250 GIVSELLGTHALIF 18 5
40 RPVLLHLHQTAHADE 320 IRHGWEDVTKINKTE 48 = &
41  PVLLHLHQTAHADEF 41 EELWKMKPRRNLEED 17 7
64  TOELFPGWHLPIKIA 24 EDDYLHKDTGETSML 17 24
72 HLPIGAMIASLTF 65 QELFPOWHLPIKIAA 16 7
74 PIKIAAIASLTFLY 66  FPQWHLPIKIAAIIA 16 a8
78 AAIASLTFLYTLLR 20 63  SLTFLYTLLREVIHP 16 48
81 IASLTFLYTLLREV 20 85 - TFLYTLLREVHPLA 16 B0
87  LYTLLREVIHPLATS 20 104 QYFYKIPLVINKVL 16 51
106 FYKIPLVINKVLPM 20 127 ALWLPGVIMAVQL 18 S5
11 LVINKVLPMVSITL 20 147  YKKFPHWLDKWMLTR 16 B
114 INKVLPMVSITLLAL 20 192 LLNWAYQOVQONKED 18 - &7
115  NKVLPMVSITULLALY 20 205 EDAWEHDVWRMEIY 16 69
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Tabla L-V1-HLA-DR1-0401- ' “15.meros:STEAP-1 . o Tabla LI—V1-DRB1 104-
15.meros:STEAP-1. Cada péptido es una porcion de SEC ID N°:T; - 15.meros:STEAP-1.
- . se especifica cada posicion inicial, la " Cada péptido es una porcién de SEC ID N*:3; se
Cada péptido es una porcidn de SEC D N°3; se . '
“especifica cada posicién inicial, 12 longitud del |0I‘Igltl..|C! F‘el .peptldo es de 15’ art'llnoamdos ¥ "especifica cada posicion inicial, la longitud del
N ion TTIEHEL, A ORgTHe & la posicion final para cada péptido o2 la péptid es de 16 aminodcides, y Ia pesicién final
péptido es de 15 aminodcidos, y la posicién final posicién inicial més catorce.

para cada péptido es la posicidn inicial mas catoree. para cada péptido s |2 posicién inicial mis catorce.

Pos = 123456782012345 puntuaclcn

Pos  123456785012345. puntuacion - 9 - EFHYIQUHKKSOVP. - 28 Pos  123456789012345 puntuacion

- 71 WHLPKKIAAIASLT. 12 ~ 4 SLTWREFHYIQIRK 22 - 11 «EELWKMKPRRNLEED 19
73 LPIKIAANASLTFL - - 12 ‘T - WREFHY)IQUHKKSD 22 85 TFLYTLLREVIHPLA  18.
75 IKIAAIASLYFLYT © 12° = 24 ESLWDPCLTRFKGLN. 2 111 LVINKVLPMVSITL 19
T6  KIAAIASLTFLYTL © 12 " 28 DPCLTRFKGLNLIGS  -20. - 126 . LLALWLPGVIAAV . 19
80  HASBLTFRYTLLREV 12 -3 DSLTWREFHYIQIIH 18 144 -CTKYKKFPHWLDKWM 18 -
89 TLLREVIHPLATSHQ. 12 - 10 FHYIQUHKKSDVPE 14 210 “EHDVWRMEIYVELGI 19
00 TSHQQYFYKPLVI 12 o - 254 QSKLGIVSLLLGTH 19
105 YFYKIPILVINKVLP | 12 Tabla |.VA-DR10401-15.meros: - 283 FVWWYTIPPTEMIAVFL - 19
112 LVINKVLPMVSFRL 12 . . . STEAP-1 . © .- 293 JAVELPIVVLIFKS) 19
116 KVLPMVSITLLALVY.. 12 © 3068  SILFLPGLRKKILKI 19..
1‘29 ’ WLPGVIANVQU‘IN . & 12 Cada péptido es una porcién de SEC ID N:9; 225’ GLA!LALLAVT’SlFS 18
130 '-YLPGVIAANCLHNG ) 12 . " seespecifica cada posicién inicial, la . -2%9 “.ALLAVTS'PSVSD 18

(K] ' longitud del péptido es de 15 aminoacidos, y :

134 VIAAIVOLHNGTKYK : 12 . la posicion final para cads péptido es |a 3t DTGETSMLKRPVLLH 17
137 AIVOLHNGTKYKKFP - 12 .- Dosicion inicial mas cat - 103 QAYFYKIPILVINKV 17
148 KKFPHWLOKWMLTRK 12 posicion Thiciamas catorce. 194 NWAYQQVQQNKEDAW 17
149 KFPHWLDKWMLTRKQ 92 . Pos " 1234567890%2345 Puntuaclcn 274 WNKWIDIKOFVWYTP {7
152 HWLOKWMLTRKQFGL 12 " RKQFGLLSLFFAVLH 22 185 - RREYRYKLLNWAYQQ 16 -
153 WLDKWMLTRKQFGLL 12 - 13- LSLFFAVLHAIYSLS: 22 187  SYRYKLLNWAYQQVQ 16
160 TRKQFGLLSFFFAVL: 12 14 - SLFFAVLHAIYSLSY 22 © 216 MEIYVSLGIVGLALL 16
185 GLLSFFTAVLHAIYS .. 12 §- QFGLLSLFFAVLHAI 20 244 SLTWREFHYIOSKLG . 16
173 VLHAIYSLSYPMRRS 12 ©12 - LLSLFFAVLHAIYS. 20 268 HALIFAWNKWIDIKQ 16
186 RSYRYKLLNWAYQQV 12 1  DKWMLTRKQFGLLSL 15 301 VUFKSH FLPCLRK 16
191 KLINWAYQQVOQNKE * 12 10 FGLUSLFFAVLHAIY 14 31t E:P'»Z‘i%ﬁlﬁg T 16
193 INWAYQQVQONKEDA 12 - 4 MLTRKQFGLLSLFFA 12 10 16
203 NKEDAWIEHDVWRME 12. 8 TRKQFGLLSLFFAVL 12 .32 15
214, WRMEIYVSLGIVGLA 12 . M GLULSLFFAVLHAYS 12 37 15 .
218 IYVSLGIVGLAILAL . 12 S ' 54 15
223 GIVGLAILALLAVTS 12 Tabla L1-V1-DRB1101~ B 15
225 VGLAILALLAVISIP - 12 15.meros:STEAP-1 . - 106 15
228 AILALLAVTSIPSVS . 12 o 13 1%
234 AWSIPSVSDSLTWR 12 Cada peptido es una porcion de SEC ID N:3; se v A 18
246 TWREFHY]QSK}:G[V : especifica cada posicién inicial, 1a longitud del 18t 15
’ 251 HY|QSKLG]V3LL|_'G 12 . péptido es de 15 aminoacidos, y la posicion final 2h3 is _

. 265 GT,HA]_]FAWNKWID 12_ - para cada péptido es la posicion inicial mas catorce. - 26D 15
- 273__AWNKWIDIKQFVWYT 712 . _ .43 14
279 DIKQFVWYTI FPTFME 42 Pos ~ 123456780012345 puntuacion 65 4 14
281 FMIAVFLPIVVLIFK .~ 12 108 KIFILVINKVLPMVS 28 14 14
205 - VFLPIVVLIFKSILF - 12 88 YTLLREVIHPLATSH - 27 120 14
302 UFKSILFLPELRRK = 12 167 LSFFFAVLHAIYSLS - 26 132 - 14
318 KIRHGWED\FI'KINKT 549 68 "‘FPQWHLPIKIMFIA 24 140 -1 14

154 LDKWMLTRKQFGLLS 24 148 ¥ 14
Table LV2-HLA-DR10401-, 321 RHGWEDVIKINKTEI - 24 153 % 14
15meros:STEAP-1 188 . SFFFAVLHAIYSL%YS g : 178 2 }4
o5: 27 WREFHYIQSKLG! 196 4 4
Cada peptldoes una porcion de SEC ID N*:5; d : . i P
se especifica cada posicién inicial, la ) 161 RKQFGLLSFFFAVLH zz 207 14
longitud del péptido es de 15 aminoacidos,y 324 WEDW”NKEICSQ 2 215 14
la posicién final para cada péptidoes la 7 _ 'TNQEELWKMKPRRN _'2‘ 232 14~
posicién inicial mas catorce. 84  LTFLYTLLREVIMFL 2 21 3 14
207 LPWVLIFKSILFLP 21 287 3P SR 14
Pos  123456789012345 puntuacion 307 HFLPCLRKKILKIR 21 204 AVFLPIVVLIFKSIL 14
4 SLTWREFHYIQVNNI 22 22 LEEDDYLHKDTGETS 20 295  VFLPIVVLIFKSILF 14
3 DSLTWREFHYEQVNN 18 39 KRPVLLHLHQTAHAD 20 300 WLIFKSILFLPCLR 14
122 SITLALVLPGVIA 20 304 FKSLFLPCLRKKIL 14
Tabla L-V3-HIA-DR$0401- 314 RKKLKIRHGWEDVT 20 67 LFPOWHLPIKIAAN 13
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- Tabla.LFV1-DRB1101- ' Tabla L 1-v4-DRB1-111-
15meros:STEAP-1 - . . - 15meros:STEAP-1
- - : .. 13 LSLFFAVLHAIYSLS
Cada péptido es una porcién de SEC ID N*:3; Y ) ;
s¢ especifica cada posicién inicial, la ) .'14 StFFAVLHA]YSLSY
longitud del péptido es de 15 aminoacidos, y ' 7 RKOEGLLSLFF-AW‘H

la posicién final para cada péptido es la 9 QF’GLLS_LFFAVLPW

posicién inicial mas catorce.

Pos  123456789012345 puntuacion

71 WHLPIKIAAASLT 13-
74 PIKIAMIASLTFLY 13 .

195 NKVLPMVSITLLALY. 13 - -
128 LVYLPGVIAAVGLR 13 I
_ 166 LLSFFFAVLHAYSL = 13 | -
170 FFAVLHAIYSLSYPM 13

212 DVWRMENVSLGIVG 13

217 E€lYVSLGIVGLALA. 13

219 YVSLGIVGLAIALL 13

273 GIVGLAILALLAVTS . 13

235 VISIPSVSDSLTWRE 13

250  FHYIQSKLGIVSLLL 13

257 LGIVSLLLGTIHALL 13

261 SLLLGTHALIFAWN - 13

289  PTFMIAVFLPIWLI - 13

296 FLPIWLIFKSLFL = 13

312 CLRKKILKIRHGWED ~ 13

- Tabla L!—V.‘Z HLA:DRB1-1101-
15.meros:STEAP-1
Cada péptido es una porciﬁn de SEC ID N°:5;
se especifica cada posicion inicial, la
lengitud del péptido es de 15 aminoacidos, y
la posicion final para cada péptidoes la
posicion inicial mas catorce.

Pos  123456789012345 - puntuacion
4 SLTWREFHYIQUNNI 10

3 DSLTWREFHYIQUNN ¢ -
2 SDSLTWREFHYIQW "8

" Tabla L!—V3-DRB111D1-
15mero$ STEAP_ S

_ Cada péptido es una porcion de SEC ID N*.7;
se especifica cada posicion inicial, la
lengitud del péptido es de 15 amincacidos, y
la posicién final para cada péptidoes la
posicién inicial mas catorce.

Pos  123456789012345. puntuacion
9  EFHYIQINKKSDVP - 31

25 SLWDPCLTRFKGLNL 21

10 FHYIQUHKKSDVPE 20
7 WREFHY!QHHKKSD 16

Tabla LI-V4-DRB1-1101-
15.meros:STEAP-1

Cada péptido es una porcion de SEC ID N°:9;
se especifica cada posicion inicial, la
longitud del péptido es de 15 aminoacidos, y
la posicion final para cada péptidoes la
posicion inicial mas catorce.
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Tabla LII. Composiciones de los exones de 8PID4 v.1

Numero de exén|Comienzo|Fin

1 1 34

2 35 149
3 150 662
4 663 827
5 828 1176
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Tabla LIII. Secuencia de

ggggcccgea cctetgggea
_gtgggtgget gaagccatac
accaagaaga: actttogaaa
etaaggacac aggagagace
cagcccatgc tgatgaattt:
cacagtggca cttgccaatt
cectictgag ggaagtaatt
ttecaatect ggteatcaac
tttacctgee aggtgtgata
"egtttccaca ttogttggar
toetttttge tgtactgcat
gatacaagtt gctaaactgg
ttgagcatga tgtttggaga
tactggectct gttggctgtg
aatttcacta tattcaggta.
tgtgtttatg atatagaata
cagcaasgat cttatacitg
.cttctaatta ggacaagtge
ttttttettt tgtttgttta

‘etetgttgee catgetagag’

tgggttcagg cgattectett

accatgtcea gétaattity
ctggtctega tctoctgaca:
tgacagttyt gagecacoat
atttgctacc catctaatgt:

azaaaaaata ttcttttace
tagcactttc cagapacaaa
atatgotagt gtotcattte
acttgaagtt tetaasatakt.
cttetyggigg tagattatcc
tctgacaaga ttcaaaggac:
tggygtageca: tetttggaaa
‘gtccacacgt. atacteciac
atctgaatta gtocagtgtg
ttgtaggttc agectgatea
‘cacattgctc tgcctgttac

ES 2532757713

Nucledtidos

gcageggeag
tatettatag
‘atgaagccta
agcatgctaa.
gactgccctt
asaatagctyg
caccecttag
aaagtettge
geagcaattg
aagtggatgt
‘geaatttata
gcatatcaac
‘atggagatit
acatctatte
aataatatat

tgttgacttt’
ttccaattaa

ttcctagaca
tttteegtet
tacagtggca

geoteagect

gtatttttag
tcaaatgate
actcagectg
gatattttag
tgtcacctga
aactctctcc
aaaggctQCt
ettgtaattt
ataagaageg

tapatttaat:

ttteccacaag
actttattag
gettagagtt

de la variante transcripcional B8P1D4 v.2 (SEC ID N°:
aaggcgasga -

ccgagactca -cggtcaaget

-aattaatgga. sagcagaaaa

ggagaaattt ‘agaagaagat

aaagaccrgt
cagaacttca
ctattatage
caacttceca:
caatggttte
tccaacktta
tzacaagasa

gecttttgeat
goacacacag
atctetgact
tcaacaatat

catcactotc

‘taatggaacc
geagtttgag

gtctgtctta-cccaatgagg

aggtccaach’

‘atgtgtetet

catctgtgag
aanataacce
accccataas
taatgtgete
taaataaaag
gtttgtttat
cgatctegge
cctgagtage
tagagatagg
cgcecaccc
ctcttictaa
gaatccaata
atttagtaat
ttgaaataat
ttttccagct
taaaactatc.-
tgatgtgoca
tcagtcatga
gtcagacatt
geatotgatt
ggtacascat

coactggagt Lctttggtec:

acatatgatg

taggactgea-tcttgacaas tgagectatt

-aggtatacaa tacacattbyg

gtaaaactaa

‘agtaacctag aaatgtttca.cttaaaatct

agattcatat atgaaaacgc
goegectgaat aattgtgagt
tgaatagagy tcagaagteg
ggtgamcaac tatttttaag

-tgasatgttt catcacatct
catattattt cecatgttate

acttcattat tcatttatca
aagateacty aagtcaaatt

gaatctaaaa tgtacaaatc

cagtccootrga ttttaggtat
ageacaaaald ataaatatca

tttttgatca cotgoottca

acaagaaatt acccaaaagt
tggacattgt tgagaaatgt
gagcatatcc. agakgaggta
tgtttttott ttgcagagea .
attgattttt gcCtggaata
aacttttatg atagetgtit:
cctgoeatyge ttgaggaagsa.

aaacttagek

‘tegatttgtt

tataaaagag
caactttatt

‘ctggatctek

agaatatttg
aaatcagagt
gatttttget
attgrtgttga

‘ectgtgaaaa’

taaggggatg
aagazaggct

maggtgagga

gataggasaaa

-ggatgggata

agctaggaat
agtggataga
teccttecaat
agatactgaa

agcactgott

‘amataaagan

gggaattgty

tgactctttg
taagaggtaa

‘aaataacaaa €
~teotgtigtt
geattaaaat

ttttttgaga
tcactgeaac
tgggattaca
gtttteccat
ggcctcccaa

tatttgaaac

tgcatygttt
geattttaty
agagttitta
tacattrtat
teagatttac
gaatcactct
acactgccaa

-cgcaactate

agtttagaaa
‘tckcacagas
tcattaaata
tttagactte

ctactatatg-tacaatacet
ttttcaacca atgacatgta
gagaactggt tatactacaa
atttgattgt atteactggg
ctgdcagget astgaccatt
gtattgtcag aacaccogttg
tgtgtagtge caaagcatce
ctattttgtg -cagacattga
attttttaaa aadataggec
gaatcacatt agtcgcette
ataatettca atetacctat
ttctgecagtg atcctgotat
gcagaattaa gacaaataca
aacaalatgg tggagaaaga
gtgaattttg ttcacttaga
ggataggcan aasgageaga
caatcataga taaaggattt
aactcttatt gaaccaatet
tgtttcocctt ctactgggea
tataaaacaa tttgratgge
tgttgtectg atatttaaaa
gattagacat ggttgggaag

aattaacaaa actgagatat gtboccagtt gtagastrac tgtttacaca

gacatcacaa
gabtatttg@
ttgraccaaa

gaactottte .

tttchttaca
ttttataaaa
ttggoattygy
asgtatasga
cttcbcagtt

cgatectaca
gatgectgga

ggatrggcda
acatggagag.
abcttottte
gtettrcaa

ttococtatity

attetttget
tgaagtcteg
ctgocgootes
ggcacccate
gttggecagy
agtgoctggga
ttgttagaca
attatttott
ttacacaact

tctaccaaag -
atacttacte’

tgaggtttat
gggatocktg
ttacogttte

-cettetacat
gtatgectée:

tttcetaatt
geottecttta
attaggaatt
agcoocatant-
tttttcaact
gttaecttgg
acttaagaat
técagtaaag
agattacata
caatgcagge
aaaaattgtt
aagttcatte
acaactgata
atttaattga
aagtaagact
caagagacaa
gtagacaaag
cagettggag
aagatgtgaa
ccaagcaaca
tcaccaattt
caatacaege
atacacctee
gcatactatt
acgtcaccaa
cattttegtt

caatattgat atattitasc acrtaacasttt caagtttgta-tttgttaata aaatgattat
tcazgganaa’ aaaaaaaaaa agaaaaa
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120
180

. 240
200

360

420
- 480
540
500
BEO

720 ..
780

840
500
SE0

1020

1080

T 1140
© 1200
1260
© 1320
T 12680
. 1440
1500
1560
1820
1680
1740
1800

1860 .

1920
1980
2040

SR100-

2160

-;gggoﬂ

‘2280
2340
2400
2460
2520

25680

2640
© 2700
2760
2820
2880
2040

3000

3060
3120
aiso
3z40
3300
2360
3420
3480
540

3600
3827

81)
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Tabla LIV. Alineamiento de secuencias de nucledtidos de 8P1D4v.1 (SEC ID N°= 82) y BP1D4
" V.2 (SEC ID N°: 83)

{Puntuacién = bits 1584 (824) , Esperado = 0,0Identidades = 826/827 (99%) Cadena = MAs / Mas
1

'BP1D4v. 1: 1 ccgagactcaccgtcaa ctaaggcgaagagtgggtggctgaagccatactatbttatag 60

IIIIIIIIilIIlI!IIIIIIIli!IIllllllll!illlllIllllllll1lillllll

f aPlniv 2: 31 ccgaga;;cacggtcaagctaaogcgaagagtgggtggctgaagccatactattttatag 50

~-BP1D4V.1: 61» aattaatggaaagcagaaaagacatcacaaaccaagaagaactttggaaaatgaa sota 120

S VTR T T A R

. BPAD4v.2: 911 aattaatggaaagcagaaaaggcatcacaaaccaagaagaactttggaaaatgaagecta\150

- éPlD&y.lf_lzl ggagaaatttagaagaagacgattatttgcataaggacacg gag agaccagcatgcxaa 180

illIIilIiIlIIIIIIIIIllII!IIIIIIIII]!Illlllillliillilllllllil

-t BP1D4V.2: 151 ggagaaatttagaagaagaccnttatttgcataaggacacgggagagaccagcatgctaa 210

-“§F1D4§.1- 181 a=aagacctgtgetttigeoatttg caccasaca geocatgotoat aatttgactgcnctt 240

lllll!ltlilllliiilllII1lIII1II|t1!IIIIII%IIlitlillllllllliil

~EBP1D§v.2. 211 aaagacctgtgcttttgcatttgcaccaaacagcecatgctgatgaatbtgactgccctt,370

_8P1D4y;1- 241 cagaacttcagcacacacaggaactctttccacagtggcacttgccaattaaaata ct 300

IllFlllIllIl!II1IllIIII!l1!ilI[Ilil[Iitilil!iilllllll&llllll

8P1iD4v.2: 271 cagaactbcagcacacacaggaactccttccacagtggcacttgccaattaaaatagctg 33p

_. BPlDav.}: 301 ctattata catctctgacttttctttacactctt:tgagggaagtaatbcactctbtagt360

o III!I!IliIlll!lI!IIIIIIIIIlll!}lililillI}IlII}lllllllll HE
- BP1DAv.Z2: 331 ctattatagcatctctgacttttctttacagtcttctgagggaagpaattcacccctbag_390'

-8P1p4v.1: 361 caacttecentcaacaatattrttatanaattcoaatootggteatcaacaaagbottge 420

T R RN A A L A R A R A A T
SEiDAv. 2¢ 3917 caacttccca:caacaatatttttataaaatbccaatcctggtcatcaacaaagtcttgc 450
g S 3 .
éﬁinqv;l: 421l c© . gt atagcagcaattgféﬁo
' ' ItllltllllllllllIillllllliIIIIIllIlIIIIIlI}IlllllII PR

HB?ide;za 4st ¢ ggtgtgatagcagc&attg-ﬁlo

'*ﬁb;bdﬁﬁléTiél tccaacttcataatggaaccaagtﬁtaa aagmttccana:t tt ataa tggabg 540

IIIlIIIIlilillllil!il!Iilllllll!f}lfIIII!IIIIFIIIIIIIIIIIIII-

. BPIDMvV.2: 511 tccaacttcataatggaaccaagtataagaagtttccacattggttggataagtggatgt 570

BPID4v.1: 541 taacaagaaagcagcttgggcttctcagcttctcttttgccgtactgcatgcaatbtata'eob

: A A N N T A R I R R R R S R L
8RID4v.2: 571 tmachagaaagcagttitgggcttcteagtttottttttgotgtactgoatgecaaktttata 630

. 8PIDEV.1: 601 gtctgretiacccaatgagacgatcotacagatacaagttgctaaactgggeatatcaac 660

AT RO LRV R TR LT EEREEY B T T

- 8P1b4av.2: €31 gtctgtcttacccaatgnggegatcctncagatacaagttgctaaaccgggcatutcaac 690

BP1D4v.1: €61 a qcet gattgagcatgatgtttgg aatggngattt 720

Ilillllll!lililiilllflllllllIlllllllltlllllllllllllIlllillli

“@P1D4V.2: €91 & ga gatgcctggattgagcatgatgtttggagaatggagattt.750

“ 8P1b4v.1: 721 T??T?udtTt????atT?tgg????? geaatactggetetgitggotatgacatctatte 780

ll!li!lil!llillllllililililliill%

143
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_ BP1D4v.2:" 751 atg_tg-tcl:_ctgggaa-t-tgt'gggattggqaatactggctcl:gttggc-tgtg’acat_ctaft-tc 810

BPlDiv i: 781 catctgtgagt actctttgacatggagag aattt-cacta.tat-t:ca 827

!IIII!III!IIIIHIIHIIIIIIHIHIHIHIHHIIIII

BP104v 2: 811 c.:tctgtgagtgactctttgacatggagagaatt‘bcactatattcag 351

Pﬁntuacién = 714 bits (371) , Esperado = 0,0Identidades = 3'?1/327 {99%) Cadena = Mas / Mas

Bﬁsc‘r.t.leda:' 825 ca’g’;ag:’:a’a_gctagé_éétﬁgtttck:cttct_adtg95caicaatatac_gcéttgat‘téb_tg"éc_ 38'4-_ :
(L TV TRV ETE DR D EER LS L R ECTE VL R R FET

“"Sujeto: 3254 cagagcaagctaggaattgtttcccttctactgggracaatacacgcattgatbtitgee 3313

Busqueda: 886 tggaa gtatacaccbccaacttitatgata 944
S IIIHIIHIlIIIIIIIIIHllHIHIIIIIIllIiIIHIIIHHIHIIHIII ’
Sujeto: 3_314 tg atacacctccaacttttatgata 3373 .
Busqueda: 545 attgttgtcctgatatttaaaagcatactattcctgccat cttg 1004
. HIIIHIHIIIIIIIHIlllIIHIIIIIIIIHiIIIIHHH]IIIIIHIII )
Sujeto: 337¢ g aattgttgtcctgatatttaaaagcatactattcctgecatgcttg 31_!33
Blsqueda: -100_5 aacaagatact aa attagacat gaageog t‘.caccaaaattaacaaaact 10.64

.IHIIHHIIIHHHIIHHIHIH!HIHIHHIIIIHIHIIHHHH

‘Sujeto: 3434 aggaagga_gatactgaaggtt_aga.catggttgggajagacgtcaccaaaa_t_:taascaaaa_ct 3493

Bﬁsq-uéda.: 1065 g at I:tcccagttgtagaat-tactgtttacacacatttttgt»bcaatabtga«tata'1124 _

IHIIllll!llllIHH]IlllllllllllIIiIIIIHHIHIIHHHHIIH_

-Sujeto: 3494 gagatatgttcccagttgtagaattactgtttacacacatttrtgttcaatattgatata 3553

Busqueda: 1125 ttttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaatassatgattattcaaggaaaaaaa 1184

ARTHET PR I R R FE LR LT 0

“S'L;ﬁe.fo:: 3554 ttttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaataaaatgattai:tcaaggaaaaaaax 3613

Blsqueda: 13185 asaasaaasaaa 1195

L TR ERY

Sujeto: 3614 aaamasaaaaa 3624

Tabla LV. Secuencias péptidicas de la proteina codificada por 8P1D4 vw.2 (SEC ID N°: 84)

.MESRKDITNQ EELWIMKPRR NLEEDDYLHK DTGETSMLKR PVLLHLHOQTA HADEFDCPSE =~ 60
LOHTQELFPQ WHLPIKIAAL TASLTPLYTL LREVIHPLAT SHQUYFYKIP ILVINRVLEPM 120
VSITLLALVY LPGVIAAIVQ LHNGTKYKKF PHWLDKWMLT RKQFGLLSFF FAVLHAIYSh 180
SYPMRRSYRY  KLLNWAYQQV QONKEDAWIE HDVWRMEIYV SIGIVGLAIL mnv-rs:ps 240
VSDSLIWREF. HYIQVNNY _ 258
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Tabla LVI. Alineamiento de secuencias de aminoacidos de B8P1D4v.1l (SEC ID N°=
V.2 (SEC ID N°:

Puntuacién = 521 bits (1342), Esperado

ES 2532757713

86)

' 254/254 (100%)

8PID4v.1:

U BPADAV.2:

" 8P1D4V.I1:

BP1D4v.2:
BPaD4v.1:
8PLD4V.2:

SPib4v.1:

1" MESRKDITNQERIWKMKPRRNLEEDDYLHKDTGETSMLKRPVLLHLEQTAHADEFDCESE

= e-147Identidades

85) y 8PiD4

= 826/827 (99%) Positiveos =

1y

MESRKDITNOERLWKMKPRRNLEEDDYLHKDTGETSMLKREFVLLHLHOTAHADEFDCPSE

1 MBSRRDITNQEELWKMKPRRNLEEDDYLHKDTGETSMLKRPVLLHLHOEAHAﬂEFDCPSE.

61 LQHTOELFPQWHLPIKIAAIIASLTELYTLLRBVIHPLAISHQQYFYKI?ILVINKVLPM

&0

120

LOHTQELFPQWHLPIKIAAY I ASLTFLYTLLREVIHPLATSHOQYFYKI PILVINKVLPM

121 VSITLLALVYLPGVIAAIVOLHNGTKYKKFPHWLDKWMLTRKQFGLLSFFFAVLHATYSD

€1 LQHTQELrpQwuLPIxxhnx1AsLmkhxmhngEVInrnkrsnnovstxlpibvrﬂxvnpn

120

180

VESITLLALVYLPGVIARTVQLHNGTKYKKF PHWLDIWMLTRKQFGLLSFFFAVLHATYSL

121 VSITLLALVYLPGVIAAIVQLHNGTKYKKFPHﬂDDKNMLTRKDFGLLSPFEAVLHBIYSL-

181 8YPNRRSYR¥KLLNWAYQQVQQNKEDAN1EHDVWRMEI¥VSLG1VGLEILADLAVTSIPS

. SYPFRRSYRYKLLNWAYQQVQQNKEDAWIEHDVWRMEI¥VSDGIVGLAILALLAVTSIPS'
8?104v 2: 181 SYPMRRSYRYKLLNWAYQQVQQNKEDAWIEHDVWRMEIYVSLGIVGLBIhALLAﬂTSIPS

ﬂPlDQV 1: 241 VSDSLTWREFRYIQ 254

8PID4V. 2

Tabla LVII.

ggggecegea

 gtgggtgget

. - avcaagaaga
- atdaggacac
-~cageocatge
- cacagtggea
~. ctcttctgag
--ttccaatect
. -tttacctgee

agtttccaca
. tcktttttge
..gatacaagtt
- ttgagcatga
" tactggctot

aatttéacta

“ettgkctgac

“tttatgggta
~ actgggcaca
. tgtatggtat

Catttaanage

.. ttgggaagac
tttacacaca
tgttaataaa

VEDSLTWREFHYIQ

241 VSDSLTWREFHYIQ 254

ccictaoagea geoagoggoag
gaagccatac tattttatag
actttggaaa atgaagecta
gggagagace . agcatgotaa

tgatgaattt gactgeocott
cktgecaatt -aamatagetg

ggaagtaatt caccctttag
ggtecatdaac asbgtettge
sggtgtgata geagcaattyg
ttggttggat aagtggatgt
tgtactgcat gcaatgtata
gctanactgq. geatateaac
tgttrggaga atggagattt
gttggotgty acatctattce
tattcagatt atccataaga
aagattcaaa ggactaaatt
gacatecrttg: gaaattteca
atacacgeat tgatttttge
acacctccaa- ctitttatgat
atactattce tgccatgett
gtcaccaaaa ‘ttaacaaaac
tttttgttca atattgatat

atgattattc aaggaaaaaa

cegagactea

zattaatgga
ggagadattt

aaagacctgt
cagaactteca
ctattatage

Caagcttceoca

caatggtttc
tccaacttea
taacaagsaa

cggtcaaget
asgcagaaaa
agaagaagac
gcttitgecat
gcacacacaqg
atctcotgact

tcaacaatat

catcactote

taatggaace

geagtttagy

gtctgtotia coecaatgagy

aggtecasca

atgtgtctet
catctgtgag
agagtgatgt
taattcagtc

.caagagcaay
-ctggaataag
‘agctgbitte
-gaggaagaag

tgagatatgt
attttatcac
aaaaaaaaia

145

aaataaagaa
gggaattgtg

rgacteotttg

gccagaatca
atgaacacty

-ctaggaattyg

tggatagata
cettccaattg
stactgaaga

‘teccagttgt

caacatttca
aaaaa

Secuencia de nucledtidos de la variante transcripcional 8P1D4 w.3 (SEC ID N°:

aaggcgaaga

gacatcacaa

-gattatttge

ttgcaccaaa

‘gaactctitc
tttctttaca
‘thotrataaaa

ttggcatigg
gagtataaga
cttctcagtt

cgatcctaca

gatgectgga
ggattggcaa
acatggagag

ctotgggate
‘ccaattaccyg

tttceocottct
taaaacaatk

ttgtcotgat

ttagacatrgyg
agaattactg
agtttgtatt

iso

240

240

87)

60
120

180

280

w3000

360
420
480 -
540
€00
€60 -
720
- 780
840
=10 I
960
1020
1080

_1140.-

1200
1260
1320
1365



BPIDAV.3:

: bpxn4v.;.-

Tabla LVIII. Alineamiento de secuencias de nucledtidos de BP1D4v.2 (SEC ID N°=

ES 2532757713

V.3 (SEC ID N°: 89)

““Puntuacién =

BPlD4v,.2:

' 8P1D4V.2:

_ 8PlD4v.2:

1

8P1D4v.3:

BP1D4v.2:

BP1D4v.3:

8P1D4v.2:

5P1D4v.3:

8P1D4v.2:

BPiD4v.3:

l8§1ﬁ4v.2=

i ggggcccgcacctctgggcagcagcggcagccgagactcacggtcaagctaaggcga Ja

HIIIIIIIIIIIIIIIIIHIHHIHIIHIIIIHIHIIIIIIIIHIIIIIIH

1 ggggcecgcacetotgyggcagoageagoageogagactcacggtcaagotasggcgaaga

61 tgggtggctgaagccatactattttatagaattaatggaaagcagaaaagacatcacaa:

IIIHIIHlll!lIHIIIIlIIHIIHIllIIHIHIlIHIIIHIlllHIIH
61 gtgggtggctgaagccatactattttatagaattaatggaaagcagaaaagacatcacaa

121 accaagaagaactttggaaaatgaagcctaggagaaatttagaagaagacgattattt c

PEECVFREVEEVERL VR LRLED LR EET T RV E R TR PR LD LTI
121 accaagaagaacbttggaaaatgaagcctaggagaaatttagaagaagaqgattatttgc

181 ataaggac qgag agaccagcatgctaaaaa acetgr cttbtgcattt jocaccaaa

IIIIIIIIIIIIIIII!IHIHI!IHIHII!IHIHHIIIHIIHIIIHHH_

181 ataaggacacgggagagaccagcatgctaaaaagacctgtgcttttgcatttgcaccaaa

241 cagoceatgctgatgaatttgactgecetEcagaacttcagracacacaggasctottte

PELATHE TR VLR EERERFR R R RO T LRI L LD ERSERPE R RE

241 cagcccatgetgatgaatbtyactgoccttocagaacticagcacacacaggaactetitic

301 cacagtggcacttgoeaattaasatagetgetattatageatetotgactittotttaca

88) y SPiD4

1642 bits (B854), Esperadec = 0,0Identidades = 856/857 (99%) Cadena= Mas / Mas

120.
1206
1_'ao
180

240

240

300

300

360

LOEETEVEFEEVEE O TR A LT LR R A LRI T R L g

301 cacagtggcacttgcocaattaaaatagetgetattatageatctetgactittctttaca

35l ctcftétgﬁgggaagtaattcacccct:agcaacttcccatcaacaatabttttatagaa

146

360

420



..Eplﬂil\;. 3 I

8P1D4v.2:

BP1D4v.3:

BPD4v.2:
-BPAD4v.3;

+ BPLDAV.2:.

. BPIDAV.3:
_BP1D4v.2:
© BPID4v.3¢

BPIDAV. 23

8PID4V.3:

BPLDAv.2:

851D .35

EP1D4v.2:
- BP1D4V.3:
 8P1D4v.2:

BPIDdv.3:

- Puntuacién =

_BPlbtv - 1752 agattatccataa aagagt atgtgcoagaatcadtetgy

362

421

4é1

481

481

541

541

601

‘o1

661

661

721"
721
781
782
841

g41

267 bits (13%), Esperado = 2e-6B8Identidades = 139/139 (100%) Cadena

ES 2532757713

FML N E I TR A P

ctcttetgagggaagtaatteacectttagcaacticetatcaacaatatttbtatagaa

ttecaatcetggtocatcaacaaagtctrgocaatggttiocateactot ettggeattag

HCCRCEH R TR R R DT O R T Y R T PR R T

ttccaatcctggtcatcaacaaagtcttgccaatggtttccatcactctcttggcattgg

tttacctgccaggtgtgatagcagcaattgtccaacttcataat gaaccaagtataa a -

FEVEVREITU TR ELV DT R P T L TR A B TR

tttacctgccaggtgtgatagcagcaattgtccaactbcatantggaaccaagtataaga

agtttccacattggttggabaagtggatgttaacaagaaagcagtttg chtctca tt
agtttccacabtggttggataagtggatg;taacaagaaagcagt;cgggchtctcagtt

tc tttttgctgtactgcatgcaatttatagtctgtcttacccaatgaggcgatcctaca

R A S AN A A AR AR L AR L RN R AR RN

tcttttttgctgtactgcatgcaatttatagtctgtcttacccaatgaggcgatcctaca

gatacaagttgctaaactgggcatatcaacaggtccaacaaaataaagaagatgcctg a

-IHHI!IHIIIiIIIIIIIIIlIIrHIIHHIHIHIHHIIIHHHIIIHI

-gata;aagttgctaaactgggcatatcaacaggtccaacgaaataaagaagatgcctgg;

.

ttga catgat t'.tl: gagaatggagatttat tgt‘.ctc-t gagnattgtggaattggcan

-IIIIIIIHHHIIIIIIHIHIIIHIHHH]IHIHHIIIIIIIIiIIllII-

ttgagcatgatgthtggagaatggagatttatstgtctctgggaattgtgggattggcaa

tactggctctgttggctgtgacatctattccatctgt agtgactctttgacatggagag

420

280
400
i 540

S40 -

.%po

'lliHIIIHHIillllll]ll!lIIIlHIHiIlIiIIIIIIHIIIIIHHIH!'

€00

660

Te0

720

720

780

780

840

IIIIIHHHIHEIHHIIHIIIHIHHIIII!HIIIIHHIIIIHIHH'

tactggctctgttggctgtgacatctattccabctgtgagtgactctttgacatggagag

a'ﬂtt'tt.'.:.ac:i:atat.tcag 857
ITEHELRELETTR T

aatttcactatattceag 857

‘B4O

= Mas/Mas

atectt hctgacaagat 1811

IIII!IiIIIIHHHIIHIIIIPIIHIIHIIHIHIIHIIIIIHIHIIHI

GPlbiv 3: B56 agattatccataagaagagtgatgtgccagaabcactctgggatcottgtctgacaagat 818

‘ 8P1D4v 23 1812 tcaaaggactaaatttaattcagtcat aacactgucaattaccgtbtatgggtagacat 1871.

HHHIIIIHIIIHHIHIIIHIIIHIHIIIIIHIIIIIIIIIHHIHH

BPlDﬁv 3: 916 tcaaaggactaaatttaattcagtcatgaacactgccaattaccgtttacgggtagacat 976

BPIDAv.2: 1872 ctttggaaatttccacaag 1890

LVELTENEI LTI

8P1D4v.3: 976 ctttggaasatttccacaag 954

Puntuacién = 717 bits (373), Esperado = 0,0Identidades = 373/373 (100%) Cadena = Mas/Mas

8F1D4v 2: 3285 agagcaagctaggaattgtttcccttctachgggcacaatacacgcattgatttttgcct 3314

BP1DAV.3:

993

VLS PERCTEEELEER LT EREL I P E VPR DY L LRI

agagcaagetaggaattgtttocctietactgggracaatacacgeattgatttttygect 1053
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8P1D4v.2; 3315 ggaataagtggatagatataaaacaatttgtatggtatacacctccaacttt atgatag 3374_

SR LT CEVEEE TR VT R T LT L ERL YRRV L

a-Pin_:iv.a: 1053 ggastaagtgsatagatataaaacasttigtatggtatacacctocaactittatgatag 1112

EPA1D4v.2 ¢ 3375 ctgttttccttccaattgttgtcctgatatttaaaagcatactattcctgccatgcbt ja 3434

illllI1]|IIIIll!Illllillllliliillillllll]llllllilll]illlilll

8?1D§v,3:_;113 ctgttttccttccauttgttgtcctgatatttaaaagcatacta tcctgccatg cttga 1172

aFlbév.Z: 3435 ggaagaagatactgaagattagacatggtnggaagacgbcaccaaaattaacaaaact 3484

o YRR R T lIIIIIIlIlIIIIllIIII}iIIIE--*-
gF1D4v.3: 13173 ggaagaagatactgaagattagacatggttgggaagacgtcaccaaaattaacaaaactg 1232

-BP1D4V.2: 3495'agatatgttcccagttgtagaattactgtttacacacatttttgtbcaatattgatatat I554

CELELETEPEREER TR Y R TP EH VRV LEE T T LY

BP1D4V.3: 1233 agatatgttcccagttgtagaattactgtttacacacatttttgttcaatattgata*at 1292

BPJD4V;2:.3SSS tttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaataaaatgattattcaaggaaaaaaaa 3614

LS H LR DT DT H T PV T HA T

BP;DAy.B:_1293 tttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaataaaatgattattcaaggaaaaaaaa 1382

BPIDAV.2: 3615 asamasaaaaasa 3627

PEVRVLTENLTEG -

BP1D4v.3: 1353 aaamasaaaasas 1355

Tabla LIX. Secuencias péptidicas de la proteina codificada por 8P1D4 w.3 (SEC ID N°: 920)

)’ESRKDIT‘NQ EELW}G“[KPRR NLEEDDYLHK DTGETSMLKR PVI:LHI-HQTA HRDEFDCPSB . 6O
LOETQELFPQ WHLPIKIAAI IASLTFLYTL LREVIHPLAT SHQQYFYKIP ILVINKVLPM: 120
VSITLLALVY LPGVIAAIVQ LHNGTKYKKF PHWLDKWMLT RKQFGLLSFF FAVLHAIYSL 180
SYPMRRSYRY KTLNWAYOOV QUNKEDAWIE HDVHWRMEIYV. SLGIVELAIL ALLAVISIPS 240
VSDSLTWREF HYIQIIHKKS DVPESLWDPC LTRFKGLNLI QS 282

Tabla LX. Alineamientoc de secuencias de aminoicidos de 8P1D4v.2 (SEC ID N°= 91) y BP1D4 V.3
(SEC ID N°: 92)

*Puntuacién = 522 bits (1345), Esperado = e-147Identidades = 254/855 (99%) Positivos =
255/255 (99%)

- .. MESRIDITNQEELWKMKPRRNLEEDDYLEKDTGETSMLKRFVLLHLHQTRHADEFDCPSE
‘8PID4v.3: 1 FnSRKDITNQEELHKMKPRRNLEEDDYLHKDTGETSMLKRPVLLHLHQTAHADBFDCPSB £0

BP.‘LD{'V 2 61 WHTQELPPQWHLPIKIMI IASLTFLYTLLREVIHPLATSHQQYFYKIPIbVINMPM 120
. LOHTQRLFPOWHLPIKIAAT TASLTFLYTLLREVIHPLATSHQOYFYKI PILVINKVLEM
L8P1D4'v 3 .61 _ LQHTQELFPQWHLPIKIMI IASLTFLYMREVIHPMTSHQQYFYKIPI‘LVIMWLPM_ 120

SPllMV 2: 121 VSITLLALVYLPGVIAAIVQIE—DGGTKYKKFPHWLDKWHLTRKQFGLLSFFFAMIVSL 1§0_
VSITLL‘ALWLPGVIAAIVQLHNGTKYKKFPHHLDWTRKQFGLLS?FFAVH{AIYSL
BPAID4wv.3: 121 VSITLLALVYLPGVIMIVQLHNGTKYKRFPHWLDWMLTRRQFGLLBFFFAVHIBIYSL ligo

BPll'Mv 2: 181 SYPMRRSYR’!KLLNWAYQQVQQN’ICEDAWIEHDVWRMEIYVSLGIVGMILAL‘LAVTBIPS 240
SYPMRRSYRYKL-LNWAYQQVQQNKEDAHIEHDVWRHEIWSDGIVGLAIMVTSIPS
9P1D4v 3: 182 SYPMRRSYRMWAYQQVQQN!CBDAWIEI-IDVWWEWSLGIVGLAIMVTSIPS z40

lPle 2: 241 VSDSL‘IWREFHYIQV 255

VSDSLTHWREFHYIO+
BP1D4v.3: 241 VSDSLTW_RBFH_YIQI 255
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Tabla LXI:

BUSQUEDA de Péptidos

Variante 1 de STEAP- 1:
nonameros, decameros y 15-meros: aa 1-339 (SEC ID N2: 71)

MESRKDITNQ EELWKMKPRR NLEEDDYLHK DTGETSMLKR PVLLHLHQTA HADEFDCPSE 60
LQHTQELFPQ WHLPIKIAAI IASLTPLYTL- LREVIHPLAT SHOQYFYKIP ILVINKVLPM 120
VSITLLALVY 'LPGVIAAIVQ LHNGTKYKKF PHWLDKWMLT RKQFGLLSFF FAVLHAIYSL 180
SYPKRRSYRY KLLNWAYQQV QQNKEDAWIE HDVWRMEIYV SLGIVGLAIL ALLAVISIPS = 240
VSDSLTWREF HYIQSKLGIV- SLLLGTIHAL IFAWNKWIDI KQFVWYTPPT 'FNIAVFLPIV - 300.
VLIFKSILFL PELRKKILKI RHGWEDVTKI NXTEICSQL : : 339

Variante 2:

9-meros aa 247-258 (SEC ID N2: 72)
WREFHYIQVNNI

10-meros aa 246-258 (SEC ID N¢: 73)
TWREFHYIQVNNI

15-meros aa 241-258 (SEC ID N¢: 74)
VSDSLTWREFHYIQVNNI

Variante 3:

9-meros aa 247- (SEC ID N2: 75)
WREFHYIQIIHKKSDVPESLWDPCLTRFKGLNLIQS
10-meros aa 246- (SEC ID N¢: 76)
TWREFHYIQIIHKKSDVPESLWDPCLTRFKGLNLIQS
15-meros aa 241- (SEC ID N2: 77)
VSDSLTWREFHYIQIIHKKSDVPESLWDPCLTRFKGLNLIQS

Variante 4:

9-meros aa 160-176 (SEC ID N2: 78)
RKQFGLLSLFFAVLHAI

10-meros aa 159-177 (SEC ID N¢: 79)
TRKQFGLLSLFPAVLHAIY

15-meros aa 154-182 (SEC ID N¢: 80)
DKWMLTRKQFGLLSLFFAVLHAIYSLSYP

Los siguientes parrafos (parfs.) numerados contienen declaraciones adicionales de diversos aspectos de la presente

divulgacién

1. Una composiciéon que comprende:

una sustancia que a) modula el estado de una proteina de la Figura 2 (SEC ID Nos: 3, 5, 7,9, 11, 13, 15, 17,
19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35), o b) una molécula que esta modulada por una proteina de la Figura 2, por
lo que el estado de una célula que expresa una proteina de la Figura 2 esta modulado.

2. Una composicién del parrafo 1, que adicionalmente comprende un transportador fisiol6gicamente aceptable.

3. Una composicion farmacéutica que comprende la composicién del parrafo 1 en una forma de dosis unitaria
para seres humanos.

4. Una composicion del parrafo 1 en la que la sustancia comprende un anticuerpo o fragmento del mismo que se
une especificamente a una proteina que esta relacionada con una proteina de la Figura 2.

5. Un anticuerpo o fragmento del mismo del parrafo 4, que es monoclonal.

6. Un anticuerpo del parrafo 4, que es un anticuerpo humano, un anticuerpo humanizado o un anticuerpo
quimérico.

7. Un animal transgénico no humano que produce un anticuerpo del parrafo 4.
8. Un hibridoma que produce un anticuerpo del parrafo 5.

9. Un método de suministrar un agente citotdxico o un agente diagnostico a una célula que expresa una proteina
de la Figura 2 (SEC ID Nos: 3, 5, 7, 9, 11, 13, 15, 17,19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35), comprendiendo dicho
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método:

proporcionar el agente citotéxico o el agente diagnéstico conjugado con un anticuerpo o un fragmento del
mismo del parrafo 4; y,
exponer a la célula al agente-anticuerpo o conjugado fragmento-agente.

10. Una composicion del parrafo 1 en la que la sustancia comprende un polinucleétido que codifica un anticuerpo
o un fragmento del mismo, cualquiera de los cuales se une inmunoespecificamente a una proteina de la Figura 2.

11. Una composicion del parrafo 1 en la que la sustancia comprende una proteina relacionada con una proteina
de la Figura 2.

12. Una proteina del parrafo 11 que tiene al menos una homologia del 90 % con una secuencia completa de
aminoacidos que se muestra en la Figura 2 (SEC ID Nos: 3, 5, 7,9, 11, 13, 15, 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33,
35).

13. Una composicion del parrafo 1 en la que la sustancia comprende:

a) un péptido de ocho, nueve, diez u once aminodacidos contiguos de una proteina de la Figura 2;
b) un péptido de las Tablas V a XVIII (SEC ID Nos: 3, 5, 7, 9);

c) un péptido de las Tablas XXII a XLVII (SEC ID Nos: 3, 5, 7, 9); o,

d) un péptido de las Tablas XLVIIl a LI (SEC ID Nos: 3, 5, 7, 9).

14. Una composicion del parrafo 1 en la que la sustancia comprende un polipéptido de CTL o un analogo del
mismo, de la secuencia de aminoacidos de una proteina de la Figura 2 (SEC ID Nos: 3, 5, 7, 9, 11, 13, 15, 17,
19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35).

15. Una composicién del parrafo 14 limitada adicionalmente por una condicion de que el epitopo no sea una
secuencia completa de aminodacidos de la Figura 2 (SEC ID N%: 3, 5, 7, 9, 11,13, 15, 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29,
31, 33, 35).

16. Una composicion del parrafo 14 en la que la sustancia comprende un polipéptido de CTL expuesto en las
Tablas V a XVIIl (SEC ID Nos: 3, 5,7,9, 11,13, 15,17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35).

17. Una composicion del parrafo 16 limitada adicionalmente por una condiciéon de que el polipéptido no sea una
secuencia completa de aminoacidos de una proteina de la Figura 2 (SEC ID Nos: 3, 5, 7, 9, 11, 13, 15, 17, 19,
21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35).

18. Una composicién del parrafo 1 en la que la sustancia comprende un epitopo polipeptidico de anticuerpo de
una secuencia de aminoacidos de la Figura 2 (SEC ID Nos: 3, 5, 7, 9, 11, 13, 15, 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31,
33, 35).

19. Una composicion del parrafo 18 limitada adicionalmente por una condicion de que el epitopo no sea una
secuencia completa de aminoacidos de la Figura 2 (SEC ID Nos: 3, 5, 7,9, 11, 13, 15, 17,19, 21, 23, 25, 27, 29,
31, 33, 35).

20. Una composicién del parrafo 18 en la que el epitopo del anticuerpo comprende una region peptidica de al
menos 5 aminoacidos de la Figura 2 (SEC ID Nos: 3, 5,7, 9, 11, 13, 15,17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35) en
cualquier aumento del nimero completo hasta el extremo de dicho péptido, en la que el epitopo comprende una
posicion aminoacidica seleccionada de:

a) una posicion aminoacidica que tenga un valor mayor que 0,5 en el perfil de Hidrofilicidad de la Figura 5,

b) una posiciéon aminoacidica que tenga un valor menor que 0,5 en el perfil de Hidropaticidad de la Figura 6;
c) una posicion aminoacidica que tenga un valor mayor que 0,5 en el perfil de Porcentaje de Restos
Accesibles de la Figura 7;

d) una posicion aminoacidica que tenga un valor mayor que 0,5 en el perfil de Flexibilidad promedio de la
Figura 8;

€) una posicién aminoacidica que tenga un valor mayor que 0,5 en el perfil de giro Beta de la Figura 9;

f) una combinacién de al menos dos de a) a e);

g) una combinacién de al menos tres de a) a e);

h) una combinacion de al menos cuatro de a) a e); o

i) una combinacién de cinco de a) a e).

21. Una composicion del parrafo 20 limitada adicionalmente por una condicién de que el epitopo no sea una

secuencia completa de aminoacidos de la Figura 2 (SEC ID Nos: 3, 5, 7,9, 11, 13, 15, 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29,
31, 33, 35).

150



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2532757713

22. Un polinucleétido que codifica una proteina del parrafo 11.

23. Un polinucleétido del parrafo 22 que comprende una molécula de acido nucleico expuesta en la Figura 2.

24. Un polinucleétido del parrafo 22 limitado adicionalmente por una condiciéon de que la proteina codificada no
sea una secuencia completa de aminoacidos de la Figura 2 (SEC ID Nos: 3, 5, 7, 9, 11, 13, 15, 17, 19, 21, 23,
25, 27, 29, 31, 33, 35).

25. Un polinucleétido del parrafo 22 en el que T se sustituye por U.

26. Una composicion del parrafo 1 en la que la sustancia comprende un polinucleétido que comprende una
secuencia codificante de una secuencia de acido nucleico de la Figura 2 (SEC ID Nos: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16,
18, 20, 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34).

27. Un polinucleodtido del parrafo 22 que adicionalmente comprende una secuencia de nucleétidos adicional que
codifica una proteina adicional del parrafo 11.

28. Una composicion que comprende un polinucleétido que es totalmente complementario a un polinucleétido del
parrafo 22.

29. Una composicién que comprende un polinucleétido que es totalmente complementario a un polinucleétido del
parrafo 25.

30. Una composicion que comprende un polinucleétido que es totalmente complementario a un polinucleétido del
parrafo 27.

31. Una composicion del parrafo 1 en la que la sustancia comprende a) una ribozima que escinde un
polinucledtido que tiene una secuencia codificante de STEAP-1, o b) una molécula de &cido nucleico que codifica
la ribozima; y, un transportador fisiolégicamente aceptable.

32. Una composicién del parrafo 1 en la que la sustancia comprende células T humanas, en la que dichas células
T reconocen especificamente una subsecuencia peptidica de STEAP-1 en el contexto de una molécula de HLA
particular.

33. Un método para inhibir el crecimiento de células cancerosas que expresan una proteina de la Figura 2,
comprendiendo el método:

Administrar a las células de la composicién del parrafo 1.

34. Un método del parrafo 33 para inhibir el crecimiento de células cancerosas que expresan una proteina de la
Figura 2, comprendiendo el método las etapas de:

Administrar a dichas células un anticuerpo o fragmento del mismo, cualquiera de los cuales se une
especificamente a una proteina relacionada con STEAP-1.

35. Un método del parrafo 33 para inhibir el crecimiento de células cancerosas que expresan una proteina de la
Figura 2, comprendiendo el método las etapas de:

administrar a dichas células una proteina relacionada con STEAP-1.

36. Un método del parrafo 33 para inhibir el crecimiento de células cancerosas que expresan una proteina de la
Figura 2, comprendiendo el método las etapas de:

administrar a dichas células un polinucleétido que comprende una secuencia codificante de una proteina
relacionada con STEAP-1 o que comprende un polinucleétido complementario a una secuencia codificante de
una proteina relacionada con STEAP-1.

37. Un método del parrafo 33 para inhibir el crecimiento de células cancerosas que expresan una proteina de la
Figura 2, comprendiendo el método las etapas de:

administrar a dichas células una ribozima que escinde un polinucleétido que codifica una proteina de la
Figura 2.

38. Un método del parrafo 33 para inhibir el crecimiento de células cancerosas que expresan una proteina de la
Figura 2 y una molécula de HLA particular, comprendiendo el método las etapas de:
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administrar células T humanas a dichas células cancerosas, en el que dichas células T reconocen
especificamente una subsecuencia peptidica de una proteina de la Figura 2 mientras que la subsecuencia esta
en el contexto de la molécula de HLA en particular.

39. Un método del parrafo 33, comprendiendo el método las etapas de:

administrar un vector que suministra un nucleétido que codifica un anticuerpo monoclonal monocatenario, por
lo cual el anticuerpo monocatenario codificado se expresa intracelularmente en células cancerosas que
expresan una proteina de la Figura 2.

40. Un método para generar una respuesta inmunitaria en mamiferos dirigida a una proteina de la Figura 2,
comprendiendo el método:

exponer las células del sistema inmunitario del mamifero a una porcién de

a) una proteina relacionada con STEAP-1 y/o
b) una secuencia de nucleétidos que codifica dicha proteina, por lo que se genera una respuesta
inmunitaria contra dicha proteina.

41. Un método para generar una respuesta inmunitaria del parrafo 40, comprendiendo dicho método:
proporcionar una proteina relacionada con STEAP-1 que comprende al menos un epitopo de célula T o al menos
uno de célula B; y,

poner en contacto el epitopo con una célula T o B del sistema inmunitario de mamiferos respectivamente, por lo
que la célula T o B se activa.

42. Un método del parrafo 41 en el que la célula del sistema inmunitario es una célula B, por la cual la célula B
inducida genera anticuerpos que se unen especificamente a la proteina relacionada con STEAP-1.

43. Un método del parrafo 41 en el que la célula del sistema inmunitario es una célula T que es una célula T
citotoxica (CTL), por lo cual las CTL activadas destruyen una célula autéloga que expresa la proteina relacionada
con STEAP-1.

44. Un método del parrafo 41 en el que la célula del sistema inmunitario es una célula T que es una célula T
auxiliar (HTL), por lo que las HTL activadas secretan citocinas que facilitan la actividad citotdéxica de una célula T
citotoxica (CTL) o la actividad productora de anticuerpos de una célula B.

45. Un método para detectar, en una muestra, la presencia de una proteina relacionada con STEAP-1 o un
polinucleétido relacionado con STEAP-1, que comprende las etapas de:

poner en contacto la muestra con una sustancia del parrafo 1 que se une especificamente a la proteina
relacionada con STEAP-1 o al polinucleétido relacionado con STEAP-1, respectivamente; y.

determinar si hay un complejo de la sustancia con la proteina relacionada con STEAP-1 o de la sustancia con
el polinucleétido relacionado con STEAP-1, respectivamente.

46. Un método del parrafo 45 para detectar la presencia de una proteina relacionada con STEAP-1 en una
muestra que comprende las etapas de:

poner en contacto la muestra con un anticuerpo o fragmento del mismo cualquiera de los cuales se une
especificamente a la proteina relacionada con STEAP-1;y,

determinar que hay un complejo del anticuerpo o fragmento del mismo y la proteina relacionada con STEAP-
1.

47. Un método del parrafo 45 que adicionalmente comprende una etapa de:
tomar la muestra de un paciente que tiene, o que se sospecha que tiene, cancer.

48. Un método del parrafo 45 para detectar la presencia de ARNm de una proteina de la Figura 2 en una muestra
que comprende:

producir ADNc de la muestra por retrotranscripcion usando al menos un cebador;

amplificar el ADNc producido de ese modo usando polinucleétidos de STEAP-1 como cebadores en sentido y
antisentido, en el que los polinucledtidos de STEAP-1 usados como cebadores en sentido y antisentido sirven
para amplificar un ADNc de STEAP-1; y,

detectar la presencia del ADNc amplificado de STEAP-1.
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49. Un método del parrafo 45 para controlar uno o mas productos génicos de STEAP-1 en una muestra biolégica
de un paciente que tiene, 0 que se sospecha que tiene, cancer, comprendiendo el método:

determinar el estado de uno o mas productos génicos de STEAP-1 expresados por células en una muestra
de tejido de un individuo;

comparar el estado determinado de ese modo con el estado de uno o mas productos génicos de STEAP-1 en
una muestra normal correspondiente; e

identificar la presencia de uno o mas productos génicos aberrantes de STEAP-1 en la muestra con respecto a
la muestra normal.

50. El método del parrafo 49 que adicionalmente comprende una etapa de determinar si hay uno o mas
productos génicos elevados de un ARNm de STEAP-1 o de una proteina de STEAP-1, por lo que la presencia de
uno o mas productos génicos elevados en la muestra de ensayo con respecto a la muestra de tejido normal
indica la presencia o el estado de un cancer.

51. Un método del parrafo 50 en el que el cancer se produce en un tejido expuesto en la Tabla 1.
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REIVINDICACIONES
1. Una composiciéon que comprende:

(A) un anticuerpo o fragmento del mismo que se unen especificamente a la proteina STEAP-1 (SEC ID N¢: 3)
conjugados con un agente citotéxico para formar un conjugado anticuerpo-agente o fragmento-agente, para su
uso en un método de suministro de un agente citotdxico a una célula que expresa la proteina STEAP-1 (SEC ID
N2 3), 0

(B) un anticuerpo o fragmento del mismo que se unen especificamente a la proteina STEAP-1 (SEC ID N2: 3)
conjugados con un agente citotoxico para formar un conjugado anticuerpo-agente o fragmento-agente, para su
uso en un método de inhibicién del crecimiento de una célula cancerosa que expresa la proteina STEAP-1 (SEC
ID Ne¢: 3),

en la que el agente citotoxico es un inhibidor de canales iénicos o un inhibidor de la comunicacion celular.

2. La composicion para su uso de acuerdo con la reivindicacion 1, en la que el inhibidor de canales ionicos se
selecciona del grupo que consiste en amlodipina, azuleno, dihidropiridinas, tianinas, nefidipina, verapamil, acido
nordihidroguaiarético (NDGA), y derivados de los mismos.

3. La composicion para su uso de acuerdo con la reivindicacion 1, en la que el inhibidor de canales i6nicos es un
inhibidor del canal de calcio.

4. La composicion para su uso de acuerdo con la reivindicacion 1, en la que el inhibidor de la comunicacion celular
se selecciona del grupo que consiste en acido beta-glicirretinico, retinoides y TPA.

5. La composicion para su uso de acuerdo con la parte (B) de la reivindicaciéon 1 en donde el cancer es metastasico.
6. La composicion para su uso de acuerdo con la parte (B) de la reivindicacién 1 en donde el cancer es cancer de
prostata, de vejiga, de rifidn, de colon, de pulmén, de pancreas, de ovario, de mama, de estdmago o rectal, o linfoma
de células B.

7. La composicion para su uso de acuerdo con la parte (B) de la reivindicacién 1 en donde el cancer es cancer de
préstata.
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Figura 1: secuencia HSS de STEAP-1 de 436 nucleétidos. (SEC ID N2: 1)

1 GTACAGCAAA AAAGAAACTG AGMGCGCAA ACTGCTTTCT TGT'I‘AMA’I’C “CACTTATECA

61
121

181'

241
301
igl

421

|ACCAATGTGG ARACTTCTTA TACTTGGTTC. CATTATGAAS TTGGACAATT GCTGCTATCA
CACCTGGCAG GTAAACCAAT GCCARGAGAG TGATGGAAAC ‘CATTGGCAAG ACTTTGTTGA
TGACCAGGAT TGGAATTTTA TARARATATT GTTGATGGGA AGTTGCTAAR GGGTGAATTA
CITCCCTCAG AAGAGTGTAA AGARRAGTCA GAGATGCTAT AATAGCAGCT ATTTTAATIG
GCAAGTGCCA CTGTGGAAAG AGTTCCTGTG TGTGCTGARG TTCTGAAGGG CAGTCAAATT
CATCAGCATG “GGCTATTTGG TGCAAATGCA_AAAQCACAG? TCTTITTAGC ATGCTGGTCT
CTCCCGTGTC CTTATG
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Figura 2:

Figura 2A. Secuencia de ADNc (SEC ID N 2) y de amino&cidos (SEC ID N¢: 3) de STEAP-1 v.1. La metionina
inicial estd subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 66 al 1085 incluyendo el
codoén de terminacién.

1 ‘ccgaéaﬁté‘acﬁgﬁcaégcté'aggcg‘aagﬁgtgggtggctéaagoclatact&tt&tata’g
M E S R KD JITNG GETETSLWKMEP R
61 ) ae,tturscmcmmanmmcmccmmmmmsmmmwn
?;n--R_ﬁLﬂ’.BDDYLHKDTGETSMI.K
121 GGAGAAATTTAGAAGARGACGATTRTTTGCATARGEACACCGCAGAGACCAGCATGCTAA
.40 R.P'V.L L H L H Q.T A HADE.F D C P 8
181 -AAAGACCTGTGCTT’I"I‘GCRT'I'I‘GCRCCAAACRGCCCATGCTGATGAA!TTGRCTGGCC’LT
- 80 ananzmvvqwnnpxxxan
’ 241 ' CAGAACTTCAGCRCACP&CAGCAACTCTTTCCRCRGTGGCACTTGCCAATTMTAM
80 I I A8 L T F L YT L LRGETYTIHPTZSLA
301 CTATTATAGCATCTCTGACTTTTCTTTACACTCTTCTGAGGGAAGTART TCACCCTTTAG
1-'09‘-'2‘3HQQYFYKKPILV:}:NKYLPI
"361 CARCTTCCCATCAACARTATTITTATAAAATTCCAATCCTOGTCATCARCAARGICTTSC
u:zb_:mvsx-rnnnnvyx.pcvxanzv
221 CAATGETTTCCATCACTCTCTTRGCATIGGTTTACCTOCCAGGTETERTAGCAGCARTTS
140 Qhﬂxe'rxyxxrpawx.aaunn
481 TCCARCTTCATAATGGAACCAAGTATARGARGTTTCCACATIGGTIGGATARGTOGATOT
166 T R XK' 0 F G L L 8§ F P P AV LHATITYS
541 TARCAAGAAAGCAGITTGEGCTTCTCAGTTICTITT TIGCTETACTGCATGCARTTIATA
260 L S Y P M R R £ Y R Y KL L N W A Y Q Q
601 Grgm*rci'rmcmmnssccamccmciammhmmcrmucmcnmwmc :
200 Vg ¢ NKEODAMNIEEHEDVYTUWERMNGET.?Y
661 AGGTCCARCARAATARAGARGATGCCTCCATTCAGCATCATOT TTGAAGARTOGAGATTT
220 V §$ L' 6 I ¥V 6 LAILALTLAYTSTIFP
721 ATGTGTCICTGGGART TOTGGGATTGECARTACTGSCTCTGTTGGCTETGACATCTATTC
240 8 V.5 D 8 L T WRETFTEHTYTIIOQS§EKTEH @I
--78% CATCTGTGAGTGACTCTTTOACATGEACAGAATTTCACTATATTCAGAGCARGCTAGGRA
260 V 8 B L' L 6@ T I H A L I P A WNZEKTGMWTED
B4l ﬂcwwcccwcﬂcwssmcn#mmdmmccmmmmc
280 I X Q P VW YTPPFTPFMIAYV.F L PI
- 801 ATATARARCAATTIGTATGGTATACACCTCCARCTTTTATGATAGCTETTITGOTTCCAA |
30 VvV LIPKSTIDPTLOPECELREKTEKTITLEK
961 TTETTGTCCTOATATTTARAAGCATACTRTTCCTGCCATGCTTGAGGARGANGATACTGA
320 I R H G WEDJYTXINZ KTTE ETILGC CSS QLML
1021 AGATTAGACATGGTTGGGAAGACGTCACCARAATTAACAARACTGAGATATGTTCCCAGT
340 ) _' _
10862 TGTAGaatt;ctgtbta.:;‘:at;aca-t»t:t:ttgttcaata&:tgatatattl:tat:ca_ccaécatt
1143 t'caagt'ttgtatttgttaa-taaaatg&t_tacaaggaa&amaaaaaaaaaaaa
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Figura 2B. Secuencia de ADNc (SEC ID N2 4) y de aminoé&cidos (SEC ID N°: 5) de STEAP-1 v.2. La metionina
inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el &cido nucleico 96 al 872 incluyendo el
codoén de terminacién.

gaggcccgcacctctgggcagcagcggcagccgagactﬁacggtcaagctaaggcgaaga
1 : M BE 8§ R K P I TN
ﬁlrgtgggtggctgaagccatactattttmtagaattaATG"AAAGCAGAAAAGACA%CACAA
101QEELWKNKPRRNLE-EDBYLH
B 21 ACCAAGAAGAACT‘}Z‘TGGMTGAAG CCTAGGAGAMTTTAGMGAAGACGAWAW
3 XKD T GETSMLKRPVELLHELEER QST
181 RTAAGGACACGGGAGRGACGAGCA’“GC’I‘MGACCTGTGCTTTTGCAWACCM
50 AHADEFDCPSELQHTQELFP
241 CAG CCCA""GCTGRTGAATTTGACTGCCCTTCAGAACTTCAQCACACACAGGAACTCTTTC
70,QWHLPIKIA«§IIAS§:TFLYT
301 CACAGTGGCAC’I”I‘GCCAATTAAAATAGC’I‘GCTATTATAGCATC’I‘CTGACTT‘ITCTTTRCA
90 LLREvznpnn'rsaeQQwsxxz
361 CTCT’I‘C’I‘GAGGGAAGTARTTCACCCCTTAGCAACTTCCCATCAACAATAT‘ITTTAW
IIOPILVINKVL-PHVSITLL;ALV‘
423 ‘I'I‘CCAATCCTGGTCATCMCAMTCTTQCCAATGGTTTCCA'I‘CRCTC?I?CT’BGGJT’I‘BG
13 Y.L P ¢ VI AA IV QL HNGTXTY KK
481 TTTACCTGCCAGGTGTGATAGCAGCAATTGTCCARCTTCATAATGGANCCAAGTATAAGA -
150 F P H N‘LDKW'M-I;-TRKQFGI;LQF
541 AGTTTCCACA’I‘TGGT’.I‘GGATMGTGS&TGTTMCAAGMAGWTWGQWTCM
170 F F A V L HE A I ¥ € L S Y P M R R § ¥ R
€01 TCTTT'I“I’TGC’I‘GTACTGCATGC&RWTATAGTC'I’GTCITACGCM’I’GMGEGRBGCTACA
190YKLV'LRW'RYQ~QVQQNKE§AWI
661 GATACAAGTTGCTAAACTGGGCATATCAACAGGTCCARCAARRTARAGARGATGCCTGGA
QIOEHDVW#RMEIYVSI:G}:VGLAI
721 TTGAGCATGATGMGGAGMTGGAGATT‘I’ATGTGTCTCTGGGAA’I‘I‘GMGATPGGCM
___2;9‘_1.;&1.1.3&??3r?svsnsn'rwna
781 TACTGGCTCNTTGGCTGTGACATCTATTCCATCTGQG&GTG&CMACAWGKGRB
256 F H Y I Q V N N I + _
841 Mmcm-mmmmmp.mmumwmataaccctaagaggtaaaccttctctt
901 ﬁgtgcttatgatatagaatatgttgace;taccceataaaaaataataaatgtttétcaa
61 cégcaaagatcétatacttgttccaaﬁﬁaataatgtgetctcctgttgttttccctattg
1021 cttctaétﬁaggacaagtgtttcctagacataaataaaaggcattaaaatattctttétt
L1081 ttt:ttttttttgtttgtttghtttttgtl:i:gtt:tgtttgttt‘ttttgagatgaagtcbcg
1141 ctctgttgcccatgctggagtacag;ggcacgatc;cggctcactgcaacctgcgcctcc
1291’tgggtt¢aggc§attctcttgcctcagcctcctgagtagctgggattacanbacccatc
1261 avcatgtecagetaatititgtattttrtagtagagacagggttttocccatygttggecagy
1321 ctggtctcgatctcctgacctcaaatgatecgeccaccteggecteccaaagtgetggga
1381rtgacagttgtgagccaecacaebcagcctgctctttetaatatttgaaaettgttagaca
1;41 atttgctacccatctaatgtgatattttaggaatccaatatgcatggtttattatttctt
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aaaazaaatattcttttacctgtcatctgastttagtaatgecttttatgttacacaact

tagcactttécagaaacaaaaactctétccttgaaataatagagtttttabctaécaaag
atatgctagtgtctcatttcaaaggctgctttttccagcttacattttatatacttactc
acttgaagtttctaaacattcttgtaattttaaaactatctcagatttactgaggtttat
cttctggtggtagattatccataagaagagtgatgtgccagaatcactctggga@cc&tg
tctgacaégattcaaaggactaaatttaéttcagtcatgaacactgécaattaccgttta
tgggtagacatctttggaaatttccacaaggtcagacattcgcaactatcccttctacat
gtccacacgtatactccaacactttattaggcatctgattagtttggaaagtatgcctcc
atctgaattagtqcagtgtggcttagagttggtacaacattctcacagaatttcctaatt
ttgtaggttcagcctgatéaqcactggagttctttggtcctcattaaatagttttcttca'

cacattgctctgectgttacacatatgatgaacactgetttttagacttcattaggaatt

taggactgcatcttgacaacfgagcctattctactatatgtacaatacctagcécataat
aggtatacéafacééabttgétaaaa¢t$éttttcaaccaatgacatgtatttt;céatt
agtaacctagééatgtttcécttaaaatctgagéacfggttacadtacaagtt@ccbtgg
agattbaiaEatgaaaacgcaaacttagctatﬁtgattgtabtcactgggactéadgaat
gégcétgé#taaiﬁgtgagtfcgétttgttctggcaggétaatg&cc&tttccagtaaag
tgaatagaggtcagaagtcgtataaaagaggtgttgtcagaacaccgttgagattacata
ggtgaacaactatttttaagcaactttatttgtgtagtgacaaagcatcccaatgcaggc
tgaaatgtttcatcacatctctggabctctctattttgtgcagacattgaaaaaattgte
catattatttccatgttatcagaatatttgattttttaaasacataggccaagticatte
acttcattahtcatttatcaaaatcagagtgaatcacattagtcgccttcacaactgata
aagatcactgaagtcaaattgatttttgctaCaatcttcaatctacctatatttaattga
gaatctaaaatgtacaaatcattgtgttgattetgeagtgatectgetataagtaagact
cagtccétga;tttaggtatcctgtga&aagcagaattaagacaaatacacaagggacaa
agcacaaéaaataaatatcataaggggatgaaca#aatggtggagaaagagtagacaaag
tttttgatcacctgccttcaaagaaaggctgtgaattttgttcacttagabagcttggng
acaagaaattacccaaaagtaaggtgaggaggataggcaaaaagagcagaaagatgtgaa
tggacattgttgagaaatgtgataggaaaacaahcatagataaaggattbccaagcaaca
gagcatatccagatgaggtaggatgggataaactcttattgaaccaabcttcgccaattt

';atftiEcEtttgéégégcaééétaggaSEEgttﬁchttetaCtgggeaca;ﬁacéégc

attgatttttgcctggaataagtggatagatataaaacaatttgtatggtatacacctec
aacttttatgatagctgtpttccttccaattgttQtéptgatabttaaaagcatactatt
cctgccatgcttgqggaagaagatactgaagattagacatggttgggaaéﬁcgecaééaa
aattaacaaaéctgagatatgttcccagttgtagaabtactgtbtacacacatttttgtt
caatattgatatattttatcaccaacatttcaagﬁttgtatttgttaataahatgatﬁat

tcaaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2C. Secuencia de ADNc (SEC ID N®: 6) y de aminoacidos (SEC ID N¢: 7) de STEAP-1 v.3. La metionina
inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el &cido nucleico 96 al 944 incluyendo el
codoén de terminacién.
1 ggggcccgcacctctgggcagcagccgcagccgagactcacggtcaagctaaggcgaaga'
1 ""MESRKDITN
'61_gtgggtggctgaagccatactattttatagaattaATGGAAAGCAGAAAAGAﬂaanCAA
.1'0QEELWKMKPRRNLEEDDYLH“.
Tzl ACCAAGAAGAACTTTGGAAAATGAAGCCTAGGAGAAATTTAGAAGBABAQGBﬁTATTTGC
'SG'KDTGETBMLKRPVLLHLHQT
181 A‘I‘AAGGACACGGGAGAGACCAGCATGCTAAAAAGACCTGTGCTTTTGCATTIGCR"CAAA
50 - A H A D B F b C P S8 E L O H T Q £ & F P .
:241.CAGCCCATGCTGATGAATTTGACTGCCCTTCAGAACTTCAGCACAﬁACAGGAACTCTETC
7QQWHLPIKIAAIIASLTFLYT
'301-CACAGTGGCACTTGCCAATTAAAATAGCTGCTATTATAGCATCTCTGACTTTTCTTTACA
90LL.EEVIHPLAT‘SHQQYFY‘KI
361 CTCTTCTGAGGGAAGTAATTCACCCTTTAGCAACTTCCCATCARCARTATTTITATARAR
-no-pxnv:tNKVL;;nvsI'TLL:;&L'V_
' 421'TTCCAATCCTGGTCE&CAACAAAGTCTTGCCAA$GGTTTCCATCAC?CTCT%GGQA!TGG
ISVOYLPGVIAAIVQbﬁﬁﬂTKYKK
a8l ‘I?'i‘_TAC_C'I‘_GCCAGGTGTGA‘I‘AGCAGCAATTGTCCARCTTCATAKEGGAACCAAGTATWA -
150 F P H W L D KW MZLTRIEKTEEPFGTILTLS F
541 AGTTTCQACAETGGTGGGATAAGTGGAEGT?AACAAGAAAGCAGTTTGGGCTTCTCAGTT
170 F F AV L H A I Y 5 L 8 Y P MR BR 8 Y R
601_TCTTTTTTGC&GTACTGCATGCAATTTAEAGTC?GTC&TAGGGAA?GEGQQGA&@G%&&H
10 Y K L L NWAYQOQY QQQNEKTETDAIMWTI
661.GATACAAGTTGCTAA&CTGGGCAEAECAACRGGTCCAAQAAAA?AAAGANGAIG&CTGGA
21GEHDVWRNEIYVSLGIVGLAI
721 TTGAGCATGATGTTTGGAGAATGGAGAWTATGTGTCTCTGGGMMT@GGAMGCAA
'230LA£:LRVTSIPSVSDBI¢’I‘WRE

78?1 ' TAC‘I‘GGCTCTGWGGCTGTGHC&TCTATYOCA’PCTGTGAGTGACTWMT&GAGAG
ZSOFKYIQIIHKKSDVPSS}:WDP
. B4y AA‘I‘TTCACTATATTCAGATTAWCATMMGAGNA’DGWCCKGAAWGATC
270CLTRPKGLNDIQS‘
501 CTTGTCTGACAAGATTCAAAGGACTAMWAATTCMGHM&c&c&gceaattaccg
561 ;tta:gggta_ganatct:t:tggaaabt:tccacaagagcaagctaggaa&;tght:-thm-t-t:ct
1023 actgggcacaatacacgcattgatttttgcctggaat:aagtggat'agac'atéaaacaatt
1081 tgtatggtéﬁa'cacdtccaacﬁtttatgatagctét‘tt:tccﬁtcca.a‘t:tgttgtactgat:
11421 atttaaaagcatactatkcct:gccatgcttgaggaagaagatactgaagattagacatgg
1201 ttgggaagacgr.caccaaaat;taacaaaactgagatatgttcccagttg!:agaattact:g
1261 tttacagacabttttgttc&at:at:tgatatattttatcaccaacatttcaagtttgtatt
1321 t:gL-t:&&ta-aaatg'attattcaaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaéaa ’
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Figura 2D. Secuencia de ADNc (SEC ID N2 8) y de aminoacidos (SEC ID N°: 9) de STEAP-1 v.4 La metionina
inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el &cido nucleico 96 al 872 incluyendo el
codoén de terminacién.

1 gggégcbgéaccﬁctgggcagcagcggcagcégagéé@cacggtcaégctaaggcgaaga
1 o B "M E 8§ R K D I T N
61 gtgggtggctgaagccatactattttatagaattaATGGAAAGCAGA&AAGKCATCACAA
10 © B E L W XM XK PRRNTILETETDDY L H
T121 ACCAAGAAGAQCTTTGGAAAATGAAGCCTAGGAGAAATTTAGAAGAAGHCGATTATT?GC_
30 K. D w € E T 8 M L K R P VL L H L g QT
181 AT&AGGACACGGGAGAGACCAGCATGCTAAAAAGAGCTGTGCTTTTGCATTTGCAGCAAA
50 A'HRADEBFDC®PS ELQHTQETLF P
zéi‘CAGCCCATGCTGATGAATTTGACTGCCCTTCAGAACTTCAGChCACkCAGGAﬁCTCTTTC"
70 Q@ W H L P I K I A A I I'A S L TUFIL YT
-;301'CACAGTGGCACTTGCCAATTAAAATAGcTGCTATTATAuCATCTC?GACTTTmcrrrmca
‘%0 L L R E V I RBRPLAT S H Q QY P Y K I
_'361‘CTCTTCTGAGGGAAGTAATTCAOCCCTTAGCAACTTGGCATCAkcaATATTTTTAmAAAA
110 P I I 'V . I N K V b PM V.5 I T L L AL R'S
'421‘TTcCAATCCTGGTCAmCAACAAAGTCTTGGCAAEGGTT@QCATCAC%CTCTTGGCATTGG
130 Y L P G V I A A I V OQLHNGTT KUY K K
481 TTTACCTGCCAGGTGTGATAGCKGCAATTGTCCAKCTTCATAATGGARCCAAGTATARGA
350 P P H W L. D K W M L T R XK Q F 8 L L § L
541 AGTTTCCACATTGGTTGGATAAGTGGATGTTAACAAGAAAGCAGTTmGGscrmcmanTT
170 F F A V 1L B A.I ¥ §L 8 Y P MRRS Y R
601 TGTTTTTTGCTGTACTGCATGCAATTTATAGTCTG?CTTAQGCAAEGRGGCGA@GCE&GA
19 Y X L LN WA Y QQV OQQNTEKTEDRAGW.I
661.GATACAAGTTGCTAAACTGGGCATATcAAcAGGTCCAACAAkA@AAAGAAGA@GGCTGGA
200 E.H D VW R M E I ¥ VS8 L GIVGUL A I
721 TTGAGcAmGATGTTTGGAGAATGGAGATTTA%GTG@C%CTGGGAAT@G%GGGATTGGCAA
230 L A L L AV T S I P § V S DS L T W R B
781 TACTGGCTCTGTreaCTGTGACAECTATmCCATCTGTGAGTGACTCTTEGACATGGkGAs
250 F H Y I Q V N N I *
841 AATTTCACTATATTCAGGTAAAEAAiATATAAaataaccctaagaggtaaatct@cacté
801 tgtgtttatgatatagéatatgttgactttaécccataaaaaétaacaaatgittttcaa
961 cagcasagatcttatacttgttccaattastaatgtgetctectgttgtitttcoctatty
1621 ctgctaattaggagaagtgtttcctagacataaataaaaggcattaaaatattctttgtt ’
1081 ttt:tttttttgtttgéttgttttttgtttgtttgcttgttcttttgagatgaagncccg
ll41 ctctgttgcé#atgctggagtacagtggcacgatctcggctcactgcaacgtgcgcctcc
1201 tgggttcaggcgattctettgecteagectectgagtagetgggattacaggcacccatc
1261 accatgtccagctaatttttgtatttitagtigagacagggtttteccatgttggecagg
1321 ctggtcbégabchcctgacctcaaatgatcQQCQF&cctcggcctcccaaagtgctggga
1381 tgacagttgtgagccaccacacﬁcagbctgététttctaatatt&gaaadﬁtgttagpcé
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atttg;tacccatchaangtgaCattttaggaatccaatatgcatggtttattatbtct;
aaaaaaaatattcttttacctgtcacctgaatttagtaatgecttttatgttacacaact
tagcactttccagaaacaaaaacbctctccttgaaataatagagtttttatctaccaaag
atatgctagtgtctcatttcaaaggctgcttttbccagcttacattttatatacbtactc
acttgaagtttctaaatattctcgcaattttaaaactatctcagattcactgaggtttat
cttctggtggtagatfhtccataagaagagtgatgtgecagaatcactctgggaﬁccttg
tctgacaagattcaaaggactaaatttaa;t;agtcatgaacactgccaatt&ccg;tta_
tgggtagacatctttggaaatttccacaaggtcagacattcgcaactatcbcttctaeat
gtccacécgtatactccaacaptttattaggcatctgattagtttggaaagtatgcc&éc
atctgaattagtccagtgtggcttagagttggtacaacattcbcacagaatttcctaatt
ttgtaggttcagcctgatéaccactggagt:ctttggtccb;attaaatagctttctbca
cacéttgctEtgcctgtﬁacacatatgatgaacactgctttttagacttca:taggaatt
téggactgdatcttgacaactgagcctattqtac;atatgtacaatacétagcccataat:
aggtatacqaﬁaéacatttggtaaaactaatEtttaaccéatgacatgtatt;tbcaact_

'agtaacctagaaatgtttcacttaaaatctgagaactggttacactacaagttacottgg

agattcatatatgaaaacgcaaacttagctatttgattgtatbcactgggacttaagaat,

1gcgcctgaataattgtgagttcgatttgttctggcaggctaatgaccatttccagtaaag

tgaatagaggtcagaagtcgtataaaagaggtgtbgtcagaacaccgttgagatt;cata
ggtgaacaactatttttaagcaéct&tatttgtgtsgtgacaaagcatéccaatgcaggé
tgaaatgtttcatcacatctctggabctctcuattttgtgcagacattgaaaaaattgtt
catattatttccatgttatcagaatatttgattttttaaaaacataggccaagttcattc'
acttcattat:catttatcaaaatcagagtgaatcacattagtcgccttcacaactgata'
aagatcactgaagtcaaattgatttttgctataatcttcaahctaoctatatttaattga
gaatctaaaatgg;caaatcattgtgttgattctgcagtgatoctgctataagtaagéét
cagtccctgattttaggtatcctgtgaaaagcagaattaagacaaatac&caagagacaa
agcacaaaaaataaatatcataaggggatgaacaaaatggtggagaaagagtagacaaag
tttttgatcacctgccttcaaagaaaggctgtgaattttgttcacttagacagcbtggag
acaagaaattacccaaaagtaaggtgaggaggataggcaaaaagagcagaaaga:gtgaa
tggacattgttgagaaatgtgataggaaaacaatcatagétaaaggattthaagca@ca
ga;cétégéqaéégéaééééggﬁééggétagacﬁctfattéaaccaatctbcacc&attt
tgtttttcttttgcagagcaagctaggaattgtttcccttctactgggcacaatacécgc
attgatttttgcctggaataagtggatagatataaaacaatttgtatggtatacacctee
aacttttatgatagctgttttecttccaattgttgtectgatatttaaaagcatactatt
cctgccétgcttgagéaagaagatactgaagattagacatggttgggaagacg:caccaa
aattaacaaaactgagatatgttcccagttgtagaéttactgtttacacacétttttgtt
caatattgatatattttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaataaaatgattat

tcaaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2E. Secuencia de ADNc (SEC ID N2 10) y de aminoacidos (SEC ID N¢% 11) de STEAP-1 v.5. La
metionina inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872
incluyendo el codén de terminacion.

‘I ggggcccgcacctctgggcagcagcggcagccga‘gacﬁcacggtcaagctaagacgaaga
1 : . M E. 8 R K D i T N
61 gtgggtggctgaagccatactattttatagaattaATGGAA&GCAGAAAAGACATCHC&A

'IOQEELWKMKPRRNLEEDDYI:H

121 ACCAAGAAGAACTTTGGMAATGAAGCCTAGGAGAAATTTAGMGAAGAGGATTAMC'V .
36 KD TG-E'T § ML KRPVILILHTLELESOGT.

isx ATI&AGGACACGGGAGAGACCAGCATGCTAAAAAGA‘CCTGNCTI"I“I‘GCATTTGCACCAAA i

.50 AHADEFDCPSELQHTQELFP-
24 ~I . )CAGC-CCATGC’I’GATGMTTTGACTGCC_CTTCAGAACTTCAGCACACACAGGAACTCTTI‘C

70 QWHLPAIKIAAI‘I‘A"S‘LTFLYT

3 01 CACAG’I'GGCACTTGCCMTTMTAGCTGCTATTATRGCRTCTC'BGACTT’I‘TCTTI‘RQ&

90"LLREVIKPLATSHQQYFYKI

361 CTCTTCTGAGGGAAGTAATTCACCCTTTAG CARCT’I‘CCCATCAACAATATTITTATBAM

13’.0~.PILV"IHKVLPMVSITLBALV

421 'I“I’CCAA‘I'CCTGGTCA’I‘CAACAAAGTCT‘I‘GCCAA’I‘GG‘I'TTCCA’X‘CACTCTCTTGGCAMG .

130YLP@VIB.AIVQLPINGTKYKK.

481 TTTACC’I‘GCCAGG’I‘GTGA’I‘AGCAGCMTTG‘I‘CCAACT’I‘CATAA’I‘GGAAGCMSTATMGA )
150 FPHWLDKWMJ;?RKQFGLLQF'

543 VAG’I‘T’ICCACATTGGTTGGATM‘GTGGATGTTMCAAGWGCAGWGGGCTT@TW

170 P # A VvV L H A'I ¥ 8 L 8 ¥ P M R R 8 Y R

60 :I. TP T TP GCTGTACTGCATECAA T TTATAGT CTETCT TACCCAATCAGGCEGATECTACA

19 ¥ K L L N W A Y Q @V QQ&NTKTETDA ATWTI

661 @TAMTNCTMCWG@TAWGWTWH@G@W( i

21585DV“RP¢EIYVSLGIV’GLRI_

7‘21‘ TTGAGCATGATG&TTGGRGMTGGAGATTTA‘I’GNTWMWGNGGAW&M

230LALLA?TSIPSVS§S&T¥JRE
781 TAcmccmsmscmmAcmcmmmmmmmcmmme

2SOFHYIQVNNI*

841 AATTTCACTATATTCAGGTAAATAAEATATAAaataaccotaagaggtaaa&ctnctttt
.8901 tgtgtttatgatatagaatatgttgactttaccccataaaaaataacaaatgtttttcaa
961 cagcaaagatecttatacttgttocaattaataatgtgetetcctgttgttttecctatig
1021 ct:t-étaéttaggacaagt:gnt:t:cct:agacataaataaaaggcatt:aaa&tat«bct:atgt:t
1081 tttttttttﬁﬁgtiﬁgtttgt&ttttgtttgtttgtttgtttttttgagatgaaggcbcg
1141‘ctctgttgaCcétgctggagtacagtggcacgabcbcggc&cactgcaabctgcgcﬁécc
1201 tgggttcaggcgattctcttgcctcagccﬁcctgagtagctgggattacgggcacccatc
1261 accatgtcoagctaatttttgtatttttagtagagacagggttiteccatgttggecagg
1321 ctggtetogatcotoctgacctoaaatgatecgeocacctegygecteccaaagtgokyggga
1381 tgacagttgtgagccaccacactcagectgctcettctaatatttgaaacttgctagaca
1441 atttgctacecatctaatgtgatattttaggaatccaatatgoatggtttattatttott

162



1501
1561
1621

1681

1741
1801
‘1861
1921

1981

2041
2101
2161
. 2221
2281
2341
2401
2461
2521

. 2581

2641

- 2701

2761
2821
2881
2941
3001
- 3061
f3121
3181

- 3241

3301
3361
3421
3481

3541.

3601

ES 2532757713

aaaaaaaatatbcttttacctgbcécctgaaﬁttagtaatgccttttatéttaéacaatt

tagcactttccagaaacaaaaactcbctccttgaéatéatagagtttttatptaccaaag'
atatgctagtgtchatttcaaaggctgctttttecagcttacattCtatatactta;tc

acttgaagtttctaaatattcttgtaattttaaaaétac¢bcagatttactgaggtttat

cttctggtggcégattatccatéagaagagtgatgtgééagaatcactctgggabccttg

tctgacaagéttcaﬁaggabtaaatttaattcagfcatgaacactgccaattaccgttta

tgggtagacatctttggaaatttccacaaggtcagacattcgcaaotatcccttctacat"
gtccacacgtatactccaacactttattaggcatctgattagtttggaaagtatgcctcc
atctgaattagtccagtgtggcttagagttggtacaacattctcacagaatttcctaatt

ttgtaggttcagcctgataaccactggagttctttggtcctcattaaatagcbbtcttca
cacattgctctgcctgttacacatatgatgaacactgctttttagacttcattaggaatt
téggéctgéatéttgacaactgaécctattctaCtatatgtacaatacctagccc&taat
aggtatacaétaéacatttggtéaaactéattttcaaccaatgaéatgtatttttcaact
agtaacctagaaatgtttcacttaaaatctgagaactggttacactacaagttaccttgg
agattcatatatgaaaacgcaaacttagctatttgabtgtattcactgggacttaagaat
gcgcctgaataattgtgagttcgatttgttctggcaggctaatgaccatttccagtgaag
tgaatagaggtcagaagtbgtataaaégaggtgftgtcagaacaccgttgagattatata,
ggtgaacaactatttttaagcaactttatttgtgtagtgacéaagcatcccaatgqaggc
tgaaatgtttcatcégatctctggatctctctattttgtgdagacattgaaaaaattgtt
cataftatttccatgttaEcagaatatttgattttttéaaaaéataggccaagbbéahtc"
acttcattattcatttatcaaaatcagagtgaatcacattagtegoctteacaactgata
aagatcaétQaagtcaaattgatttttgctataatcttcéatctacctacatttaathga‘
gaatctaaaétgtécéaatcattgtgttgéttctgcagtgatcctgctataagtaagacc
cagtccctgattttaggtatcctgtgaaaagcagaattaagacaaatacacaagagacaa

'agcacaaaaaataaatatcataaggggatgaacaaaatggtggagaaagagtagacaaag

tttttgatcacctgccttcaaagaaaggctgtgaahtttgttcacbtagacagqttggag
acaaéaqattaqccaaaagtaaggtgaggaggatéggcéaaaagagcagaaagatgﬁgaa
tgggcattgttgagaagtébéataggéaaacaatcétagataaaggattaccaagcaaga
gagcatatccagatgaggtaggapgggataaacgctﬁattggéccaabctﬁﬁadcaattt
téEttit&tEiggeééggggagctaggaaétgtttccéttbtactgggc&cédtacacgc
attgatttttgcctggaataagtgga:agatataaaacaat:tgtatggtatacacetcc
aacttttatgatagctgttttcctcccaa&tg&tg;cctg&tatttaaaagcaéactatt
cctgcdatgcttgaggaégaagatactgaagaCtagacatggttgggaagacgteaccaa
aattaacaaaacﬁgagatatgttcccagttgtagaattactgtttacacacétttbtgtt
caatattgatatattttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaataaaatgattat

tcaaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2F. Secuencia de ADNc (SEC ID N% 12) y de aminoacidos (SEC ID N% 13) de STEAP-1 v.6. La
metionina inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872
incluyendo el codén de terminacion.

. 1 ggggcccgcacctctgggcagcagcggcagccgagactcacggtcaagctaaggcgaaga;
1- o -'MESRKDITN
C 81 gtgggtcgctgaagccatactattttatagaattaATGGAAAGCAGAAAAGACATCACAA'
u.;o'-'QEELnxmx@knuaannnynx_
121 ACCAAGAAGAACTTTGGAAAA’E‘GAAGCCTAGGAGAAATTTRGAAGMGACGATTAT”TGC
30 KD T G ET § ML K R P VL LHELTEHEGEGET
_5381.ATAAGGACACGGGAGAGACC&GCATGGTAAAAAGAQCTGm@CTTTEGCATTTGChﬂtAAAf
so'annnnr‘*ncpsxngn’rqgngp
) éa‘r 1 CAGCCCATGCTGATGRATTTGACTGCCCTTCAGRACTTCAGCACACACAGGARCTCTTIC
70 QWSLPEKIAAIIASLT?LYT
' 30 1 CACAGTGGCACTTGCCAATTAAAATAGCTGCTAT’I‘ATBGCATCTCWACTWHAEA :
-9_0LL.REVIH?LA-TS--EQQ-YF‘YRI-
351 CTCTTCTGAGGGAAGTAATTCRQCCCTTAGCMCTTCCCA’}.‘CAACMTATTTWATM .
330 PILVINKVE;PMVSITLEBALV
421 TTCCAATCCTGGTCATCAAGMAGTCTTGCCAA‘E‘GGT‘I"E‘GCAMTC’I’CWGGCAMI
._iﬁ30YLPGVIARIVQI:HNGTKYKK
. 481. TTTACCTGCCA’GGTGTGJ\TAGCAGCMTTGTCCMCT'{‘CATBBTGGAACCAAGTATW‘
_159_rpawnnannraxgyﬁhnsr'
5&1 AGT‘I‘I‘CCACAWGGTTGGA‘T’AAGNGNI’G‘I’TMCMGm@mm@cm@m'
1% F F AV L EA.I Y S L S Y P MRRE ¥R
601 ?CWCWTACTGCANCMMATAGNTGTCHACCCMWCGAMM
190 YKLLNRBYQQVQQNKEDAWI
6'51 GA'I‘ACAJ&GT‘I‘GCTAMCNGG&TATCAMAGGTWATMMGAW
210 EHDVWRMEIYVSLGIVGLAI”
721, 'ITGAGGAWATG mmmneamammwmmmmrw&écm
l235‘,bALLkVT$IF$VSDS£»TWR'E
""'751"-_TAC::GG::Tcmﬁesmmammnwmmmmmmmw
250 F H Y I Q V RN N 1 +
8a1 AAT:mcgCTAmAqunseTAAAEAATAEATnAaazaaccetaagaggtaaaacttdtmtt
'éo;ﬁtgtgtthatgatgtagaatatgttgacétta¢¢¢aataaaaaataacaaatgttttt¢aa*
961 cégcaéagatgttatacbﬁgttccaattaatéﬁtgtgetc;cctgttgttétecécattg_
1021 CttctaabtaggacaégtgtttcctagégaEaaataéaaggcaékaaaatatﬁqtttgtt
1081 ttttttgttttgtttgtttgttttttgtitatttgttigtetttttgagatgaagtoteg
1141 ctctgttgpccatgctggﬁgfacagtggcacgatctcggdtcactgeaacctgcgectdc
1201 tgggtbchggcgatcétcttgcctcagcﬁtcbtgaghag@tgggattacaggc&cccatc
1251'accatgtﬁaagctaatttttgtatttttagtagagaéagggttttcccacgbtggccégg
~1321-ctggtctcgﬁhctcctgacctcaaatgatccgcﬁeaécbéggcctcccaaagtgctgggs '
1331 tgacagttgtgagcpaccaéagbeagcctgehctttctaatatttgaaagttgttagaca'

.1441 atttgetacccatctaatgtgatattttaggaatcoaatatgeatggtttattatttott
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aaaaaaaatattcttttacctgtcécctgaatttagtaatgscttttatgttacacaact
tagcactctcéagaaacaaaaactctctccttgaaataatagagttfttatctaccaaag
atatgctagtgtctCatttcaaaggctgctttttccagcttacattttatatacttactc
acttgaagtttctaaatattcttgtaattttaaaactatctcagatttactgaggtttat
cttctggtggtagattatccataagaagagtgatgtgccagaatcactctgggabccbcg
tctgacaagattcaaaggaétaaatttaattcagtcatgaaCactgccaattaccgttta
tgggtagacatctttggaaatttceacaaggtcagacattcgcaactatcccttctacat
gtccacacgtatactccaacactttattaggcatctgattagtttggaaagtatgcctcc
atctgaattagtccagtgtggcttagagttggtacaacatbctcacagaattecctaatt
ttgtaggttcagcctgataaccactggagttctttggecctcattaaatagctbtcctca
cacattgctctgcctgttagacatatgatgaacactgctttttagacttcattaggaatt
taggactgcatcttgacaactgagcctattctactatatgtacéatacctagcccatqat

aggtatacaatacacatttggtaaaactaattttcaaeéaatgacatgtatttttcaact
agtaacctagaaatgtttcacttaaaatctgagaactggttacactacaagttaccttgg
agattcatatatgaaaacgcaaacttagctatttgattgtattcactgggacttaagaat
gcgcctgaataattgtgagtt¢gatttgttctggcaggctaatgaccatttccagtaaag
fgagtégaggtﬁaéaagtcgﬁataaaagaégtgttgtdagaacaccgttgagattacafa
ggtgaacaaétatttttgégbaéctt;atttgtgtagtga;éaagcatcocaaggcaggeI‘
tgaaatgtttéatéaéafcfctggatc:ctctattttg:gcagacattgaaaaaattﬁct

catéttatttccatgtfatqégaaﬁatttgattttttaaééacataggccaagttcatte

acttcattattcatttatEﬁaaatcagagtgaatcacattagttgctttcaqa&cbgata,
aagatcactgaagtcaaattgatttttgctataatctﬁcaatétacctatatttaaétga

gaatctaaaatgtacaaatcattgtgttgattctggagtgatcctgctataagtaagact

;agtccctgattttaggtbtcétgtgaaaagcagaattéagacaaatacacaagagacaa

agcacaaaaaataaétatcataaggggatgaacaaaatggtggagaaagagtaga'aaag
tttttgatcacctgccttcaaagaaaggctgtgaattbtgtbcacttagacagcttggag
acaagaaattacccaaaagtaaggtgaggaggataggcaaaaagagcagaaagatgtgaa
tggacattgttgagaaatgtgataggaaaacaatcatagataaaggatttccaagcaaca‘

'gggcgta?pcaga;ggggtgggg;ggggfaaqgtcbt;ttgaaccgatc;bcaccaattt
‘tgtttttcttttgcagagéaagctaggaattgtttcccttctactgggcacaatacaegc

attgatttttgcctggaataagtggatagatataaaacaatttgtatggtatacacctcc
aacttttatgatagctgttteccbtccnattgttgbcocgatatttaaaagcatactatt
cctgccatgcttgaggaagaagatactgaagattagacatggttgggaagacgbcaccaa
aattaacaaaactgagatatgttcccagttgtagaattactgtttacacacatttttgtt
caatattgatatattttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaataaaatgaﬁtat
tcaaggaaasaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2G. Secuencia de ADNc (SEC ID N2 14) y de aminoacidos (SEC ID N2 15) de STEAP-1 v.7. La
metionina inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872
incluyendo el codén de terminacion.

1 ggggcccgcacct:ctgggcagcagcggcagccgacactcacggtcaagctaaggcgaaga

1 ' —'*‘MESRKDI‘TN
1 gtgggtggctgaagccataété-tf,i:ttatagaattaﬁIgGMAGCAGAAAAGACAMCAA_

10 @ EEL W KWMEKTPRIERNTLEEDRDY 1L H
‘121 ACCAAGAAGAAc‘r'r'rGGAAAATGAAGccmcc;mmrﬂmmshmmemnwmc
-BO»KDTGETSMLKRPVDLHLHQT-
1 8 1 ATAAGGACACGGGAGAGACCAGCA‘I‘GCTAAAMGACCTGI@CTTTNCATTTGCACCM
so‘A\nADancpsELonTan‘pp‘
241 CAGCCCATGCTGA’I‘GAATT‘I’GAC‘I‘GCCCT’I;CAGAACT’I‘CA’GCACACACAGWC'I‘CTWC
70 O W E L P I K'I A A.I I A8 L T F L Yy 7
301 CACAGTGGCACTTGCCAATTAAAATAGCTGCTATTATAGCA?CTCTGACTTTTCTTTACA&
BOLLREVIHPLATSHQQYFYKI—
‘361 CTCTTC‘I‘GAGGGAAGTAATTCAQCCCTTAGCARCTTCCCATCAMTATTTTTATAAM-
11091LVINKVLPMV$I:{'LLALV~
‘ ‘421 TTC‘CM'I’CCTGGTCATCAACMI&GTCTI‘GCCAATGGTTTCCA‘I@ACTCTCT&‘GGCATTGG :
130 YLPGVIAAIVQLBNGTKYKK.
481 'TTTACC’I‘-GCCAGG’I‘G’I‘GATAGCABCAATTGTCCAACT’I%CA'IMTGGMCCAAGTATMG,A
150 » P H W L D K W M ET R K @ F @ &k L & F
541 .AGTTTCCACF&T’I‘GGITGGATAAG_TGGATGTTMCAAGMGCAG‘Z‘ITGGGCT&?CT»CAGN
170 F F AV L HA I Y S L SYPMBRRSE Y R
- G0 .’1 N WWGTMCANWWATAGMWMWAMCTA@
130 Yxnauwayoovaoﬂxaﬁawx
661 GATACAAGTTGCTAAACTGGGCATATCAACAGGTCCaRCAAAAmAAAGAAGAEGCC?GGn
‘210 Eanvwnns:vasz,exvennx
721 TTGAGCATGATGT’I‘T"GAGAATGGAGATNAMTGTCTCTGQGMTTG’FGGGA‘ITGW
230‘LALLAVTSIPSVSDSLTWRE
’ T‘ve p 3 TACTGGCTCNTTGGCMM@MAW&AWGAGWAMW&W

250FHYIQVNN1*

841 AATTTCACTATATmCAGGTAAAmAATATnTAAaataaccctaagaggtaaatcttctttt'

. 501 ,tgtgtttag:ga\l:atagaatatgttgactttaccccataaaaaataacaaatgtbthhcaa-
961 cagcaaagahcttaﬁactﬁgﬁtccaattaataatgtgctc{:cctgttgt-ttwcctzattg
1021 cttctaéttaggacéagtgttﬁcctagacataaataaaaggcattaaaatabtct@tgtt
1081 tttttttttttgﬁttgtttgttttttgtttgtttgattgtttttttgagatgaagtctcg
1141 ctcfgttgcCéatgétggaébacagtggcacgatctcggeteattgcaacctgcgcctcc
1201 tgggttcaggcgaftctcttgcctcagccccctgagtagctgggattacaggcactcatc
1261 accatgtccagectaatttttgtatttttagtagagacagggttttcocatgtiggecaqy
1321?ctggtctcgatéicctgacctcaaatgétccgcccac6§cggcctcccaaagtgctggga
“1331 'ugacagttgtgagccac;:‘a.caet:c:agcctgctcttt«aatatttszaaafcttgttagaca‘
1441 atttgecacceatctaatgtgatattttaggaatceaatatgoatagtttattatitett
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1501 aéaaéaaatéttctt;técctg;cacctgaatttagtaatgécttttatgbtacacaact
'156iftag;act;tccagaaacaaaaactctctccttgaaataétagégcttttabotaccaaag
‘1621'atatgctagtgtctcahtbcaaaggcﬁgctttttccagcttacattttatatacttaccc
Isai'aqttgaagtttcfaaa;attcttgtaéttttaaqactétctcagatttactgaggtbté;
1741 cttctggtggtagattatccataagaagagtgatgtgecagaatcactetgggatectty
léoi tctgacaagéttcaaaggactaaatttaattcagtcatgaacactgccaattaccgttta
1861 tgggtagacatctttggaaatttccacaaggtcagacatbcgcaactatcccttctacat
1921 gtccacacgtatactccaacactttattaggcatctgattagtttggaaagtatgcchcc
-1981 ntctgaattagtccagtgtggcttagagttggtacaacatCCccatagaatttcctaatt
2041 ttgtaggttcagcctgataaccactggagttctttggtccbcattaaatagctttcttca
) 2101 cacattgctctgcctgttacacatatgatgaacactgctttttagacttcattaggaatt
2161 taggactgcatcttgacaactgagcctattctactatatgtacaataccnagcccataat
2221 aggtatacaatacaca tttgg_taaaactaa ttttcaaccaatgacatgtatttttcaact .
2231,agtaacctagaaéfQtttéacttaaaatétgagaaétggtcacactacaagttaccbtgg
-234;Lagattcatatatgaaaaégcaaacttagctétttgattgtat;cactgggacttaagéat
'§401 gc§cc=gaataattthagttcgatttgttctggcagg&taatgaccatttccagtaaag
2461 tgaatagaggt¢agéagEggtataaaagaggtgttgtcagaaéaccgttgagattacata
25?1 ggtgaacaactatttttaagcaaétttatttgtgtagtgacaaagcatcccaatQCaggc.
2581 tgaaatgtttcatcacatctctggatctctctattttgtgcagacattgaaaaaattgtt
' 2641 catattatttccatgttatcagaatatttgattttttaaaaacataggccaagttcattc
- 2701 acttcattattcatttatcaaaatcagagtgaatcacattag»cgccttcacaactg;ta
276;‘aagatcactgaagtcaaéttghttttfgctataatcttcaatétacctatatttaattgé
2821~gaatctaaaatétacaaa§¢attgtg£tgattctgcagtgatccfgctataagtaagagt
2881L qagtCCctgatt;taggtatqctgfgaaaagcagaaﬁtaagécaaatacacaagagacaa
29;1'agcacaaaaaaﬁaaatatcataaggggatgaacaaaatggtggagaaagagtaggcaaag
300; tttEtgatcacctgcqttéahagﬁaaggétgtgaattttgh{cacttagécagcttggag
3osiwacaégaaatfacccaééagtaaégtgaggaggataggcaaéaagagcagaaagatgtgaa
~3121 tggﬁcéttgttgaéahdtgtg&ﬁaggaaaacaatcatagataaaggatttccaagchaca
3181 - gagcatatccagatgaggtaggatgggataaacnctcaccgaaccaatctccaccaattt
3241 tgtttttcttttgcagagcaagctaggaattgtttcccttctactgggcacaatacaogc
;3301 attgatttttgcqtgggataagtggatagatataaaacaatttgtatggtatacacctcc
3351‘aacttttatgatag¢tgttttcc§tccaattgttgbcctgatatctaaaagcat&ctétt
}3421‘cctgccafgcttgaggaégaagatactgaagattagacafggttgggaagacgtcaccaa
3481 aattaacaaaactgagatatgttcccagttgtagaattactgtttacacacatttttgtt
3541 caatattgatatattttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaataaaatgabtat

3601 tcaaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2H. Secuencia de ADNc (SEC ID N% 16) y de aminodacidos (SEC ID N% 17) de STEAP-1 v.8. La
metionina inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872
incluyendo el codén de terminacion.

1 ggggcccgcacctctgggﬁagcagcggcagccgagactcacggtcaagctaaggcgaaga_
1 ‘ o MESRKI)ITN'.
8% gtgggtggctgaagccatactattttatagaattaATGGmG‘CAGMGmmr '
10‘QEEL&KMKPRRNLEED§YLH
121 ACCAAGMGAACTTTGGAI}I\ATGAA@CCTAGGAGAAATTTAGARGMGA‘CGATTAT'%"Z.?GC
30 xn*reE'T‘S“HL'xnpv‘LLHnﬁ«QT
381 A‘I’AAGGACACGGGAGAGACCAGCATGCTAAAMGACC"‘«G'I‘GCTTT‘Z‘GCAT'ITGCACCAAA
.'50AHADEPDC’PSEL»QI{TQELFP‘
241 C‘AGCCCA’.E'GCTGA’I’GAATT’I‘GACTGCCC’I‘TCAGAACT?CAGCA‘CACACMGAACTCTWC )
”'10'~QWHLPIKI&AIIASLTFI&?T
3031 CACAGTGGCACT’I‘GCCAATTMTAGCTGCTATTA’I‘AGCRTC’BC’L‘GACT’I‘TTCTTTAUA
90 L!:REVIHPL&TS&QQY?I!KI
381 CTCTTCTGAGGGBMTAATTCACCCCTTAGCAACT’I‘CCCATCAWT&W’I‘M
~11‘0PILVIRKVLPMVSITLLAL‘VA
421 TTCCMTCCTGGTCATCAACAAAGTCTTGCCAAT@GTTTCCATCAC‘I’CTCTPGGCN{TGG .
‘130‘YLPGV:EAAIVQLBN‘GTKYKK
. 481 T'ITACC‘I’GCC&GGTGTGATAGCAGCMTTGTCCWTTCATMWQAAGTATM
150'prwLa'x—wvxhraxe'r}éhisf-r
541 AGTTTCCACATTGGTTGEATAAGTGGATCTTAMCARCARAGCACTTICGECTTCTCAGTT
170 F F A V L H A I'Y 8 W 8 ¥ P M R R 8§ Y R
801 TCTTTTTTGCTGTACTGCATGCARTTTATAGTCTGTCTTACCCAATGAGGCGATCCTACA
190 ¥ K L L ¥ W A Y 0 Q@ V Q G N K E D A W I
661 GATACAAGTTIGCTARACTGGGCATATCAACAGGTCCARCARAATARAGARGATECCTGEA
-‘:é;.o EEDVYV ®WR MNETTYV S8 L G-IV G1LA.I
721 ’I‘I‘GAGCATGA‘I‘GTINGAGMTMAWTANTGWTGGGMWGGAW
230 LALLAVTBIPBVSI‘DSLTWRB
781 TACTGGCTCTGTTGG@GTGACATCTATTCCATCTGTGAGMWAC&WM .
250FHYIQVH.NI*
841 _MTMCTATAWAGGTAAATAATATATAM&taaccc«téagaggtaaatcttettth
‘961'tgtétttatgatatagaatatgttgactttaccccataaaaagtagcaaatgtttttcaa_,
,951'cagéaaagatcttatacttéfﬁacaattaataatgﬁgctctccbgttgttttccctattg
1931 cttctaattaggaéaagtgtttcct&gacataaataaaaggcattaaaatattctbtgtt
1081 ttttttttti:tgti;tgt:tgtsttttgtttgtttgttegtt:g;;tgagatgaagcétcg '
1;4§~ctctgttgcccatgctggagtécagtggcacgatctcggctcactgcaacctgcécctcc
‘3201 tgggtﬁcaggbgattctcttgcctcagcctcctgagtagctgggattacaggcacccatc
1261 accatgtccagctaattttigtatitttagtagagacagggtttrcecatgttagecags
1321-étggtctcgabcﬁcctgaccbcaaatgatacgcccacctcggcctgacaaaghgctggga
11381 tgacagtigtgagccaccacactcagectgotottictaatatttgaaactigttagaca
1441 atttgctaccca%ctaatgtgaéa&tttaggaacecaatétgcatggcttattatttpﬁt
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1501 éaaééaaatattc:ttcacctgcqacctgaatttagtaatgccttttatgttacécaact
1561 tagcactttccagaaacaaéaactctctccttéaaatéatag#ébttttahctaccaaag'
1621 ttatgctagtgtctcatttcaaaggétgctﬁttt6cagcbta;attttatatacttactc'
1681‘acttgaagtttctaaétattcttgtaattttaaaactatctqégaﬁttactgaggtttat
1741 cttctggtggtagattatccataagaagagtgatgigcéagaatcaéh:tgggatccttg
1801 tctgacaagattcaaaggactaaatttaattcagtcatgaacactgccaattaccgttta
1861 tgggtagacatctttggaaatttccacaaggtcagacattcgcaactatcccttctacat
1921‘gtccacacgtatactccaacactttattaggcatc;gattagtttggaaagtatgccbcc
1981 atctgaattagtccagtgtggpttagagttggtacaacéttctcacagaatttcctaatt
2041 ttgtaggttcagcctgataaccactggagttctttggtcct¢attaaatagcttbcctca
2101 éacattgctcichtQttababatatgatgaaeactgétttttagactttattaggaatt
2161.taggactgcatct:gacaactgagcétattctactatatgtacaatacctagcccatéat‘
u2221,aggtatacaatacacatttggfaaaactaattttcaacéaaﬁgacétgtatttttcaatt
2281,égta&cctagaaatgtftcaéftaﬂaatctgagaactggbtacgctdcaagttaccttgg
.2341fagattcatatétgaaaacgéaaacttagctatttgattgtéttcactgggacctaagaét
‘240i-gcgcctgaataattgtgagttcgattﬁgttctggcaggctaaﬁgaccétttccagtaaag
2461 tgaatagaggtcagaagtcgtataaaagaggtgttgbcagaacaccgttgagabtacata
2521 ggtgaacaactatttttaagcaactttatttgtgtagtgacaaagcabcccaatgcaggc
2581 tgaaatgtttcatcacatctctggatctctctattttgtgcagacattgaaaaaattgtt
2641 catattatttccatgttatcagaatatttgattttttaaaaacataggccaagticatte
2701 acttcattattcatttatcaaaatcagagtgaatcacattagbcgccttcacaactgata"
2761 aagatcactgaagtcaaattgatttt gctataatcttcaatctacctatatttaattga
2821 gaatctaaaatgtacaaatcattgtgttgattctgcagtgatectgectataagtaagact
2881 cagtccctgattttaggtatcctdtgaaaagcagaattaagacaaatacacaagagacaa
2941 agéacaaaaaataaatatcétaaggggatgaécaaaatgétég&géaagagtagaca&ag
3001 t:tttgatcacctgcctbcaaagaaaggctgtgaattttgttcacttagacagcttggag
3061’acaagaaatcacccaaaagtaaggtgaggaggataggcaaaaagagcagaaagatgtgaa
3121 tggacattgttgagaaatgtgataggaaaacaatcatagataaaggatttccaagcaaca
3181 gagcatatccagatgaggtaggatgggataaactcttattgaaccaatcetteaccaattt
5241 tgtttttcttttgcagagcaagctaggaattgtttcécttctactgggcacaatacacgc
330 attgatttttgcctggaataagtggatagatataaaacaatttgtatggtatacaecbcc
3361 aacttttatgatagctgttttccttccaattgttgtoctgatatttaaaagcatactatt
3421 cctéccatgcttgaggaagaégatactgaagébfagacatggttgggaagacgtcaccaa
3481 aattaacaaaactgagatatgttcccagttgtagaattactgtttacacacatttttgtt
5541-caatattgatatattttatcaccaacatttcaaébt@gtatttgttaataaaatgattat
3601 tcaaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2l. Secuencia de ADNc (SEC ID N2: 18) y de aminoacidos (SEC ID N%: 19) de STEAP-1 v.9. La metionina
inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el &cido nucleico 96 al 872 incluyendo el
codoén de terminacién.

1 gggg¢écgbac¢tctgggcagcag#ggcagccgagactéacgghcaaQCtaéggcgaaga
1 : M E &8 R'XD I TWN
61 gtgggtggctgaagccatactattttatagaattaATGGAAAGCAGMARGACATCRCAA
-iO-QEELWKMKPRRNLESDDYLH
121 RCCAAGAAGAACTTTGGAAAATGAAGCCTAGGAGAAATTTAGMGAAGA&CGATTA’I’I"PGC
30 KD T G E T S5 M L K R PV L ‘B H L B Q@ 7T
181 A‘I‘AAGGACACGGGAGAGAC CAGCATG‘CTAAAAAGACCTGTGCT’ITTGCBTWGCACCW
'50'AHADEFDCPSELQHTQELFP"
24 1 CAGCCCATGCTGA‘I‘GAA‘I’TTGACTGCCCT’ICAGAACTTCAGCACACACA"GAAWCT‘ITC .
70 QWHLPEKIAA::IASLTPLYTV
301 CACAGTGGCACTTGCCAA$ThhAATAGCTGCTATTATAGCAT&TCTGAQTTTTC?TTACR
90 Lnnsvxnpx,a-rsnc}qyrewxx
361 CTCTI’CTGAGGGAAGTAA’ITCACCCC TTAGCAACTTCCCA‘PCAACAATATTT‘I’I‘ATMM
11o.fprx,v1uxvz,pnvsI*rxax.nx.'v-
421 TTCCAATCCTGGTCA”CAACAAMTCTTGCCAATGGTTTGCA‘I’CACTCTCT’BGGCAMG -
13OYBPGVIAAIVQLHKGTKYK!C
.481 TT’I‘ACCTGCCAGG’I‘GTGATAGCAGCAATTGTCCAACTTCATAATGGAAOCAAGTATMGA .
is0 FPHW#DK&.HLTRKQF-G.L.I}SP
‘541 AGTITCCACATTGGTTGGATAAGTGGATGTTAACAAGAAAGCAGTTTGGGCTECTCAGTT
170 F P A VL HA I Y 8 L S Y P MRRTSES Y R
- 601 TCTTTTITGUTGTACTGUATGCAATTTATAGTCTGTCTTACCCAATOAGRCGATCCTACA
‘1_90Y.KELNWAYQQVQQNKEDAWI
66l. GATACMGTTGCTAMCNGGCATANMCAGGTCCMMTMAAGAMCM
2&0'E#DVW'RM:’;IYV@:LGIVGLAI
721 wemcmmmmmmemmnmmmmmmm' |
- 230 ILALLAVTSIPSVSBSLTWRE'
78 i TAC.'.I‘GGCTCTGTTGGCTGTGRCATCTA’ITC cnrmmmcamm
250 F H Y I Q@ VN K I * -
841 AATTTCACTATATTCAGGTARATAATATATARRataaccctaagaggtasatobbotttt
801, tgtgttﬁatgatatagaatatgttgactttaccccataaaa?auaacaaacgtttcucaa
961 cagéaaggai:cttatacttgttccaa@ttaatéatgtgct-ci:cctgttétbttccctat:tg
1021 cttctaattaggacaagtgfttdcﬁagacataaataaaaggcattaaaatattctttgtt
10#1'qttttttttttgtttgtttgttttttgtttgtttgtthgttgt;tﬁgagatgaagtcteg
1141 ctdtgttéaccatgctggagtaéagtggcacgatctcggctcadtgcaacctgcgcctca ‘
1201 tgggttcaggcgattccettgcctcagcctcctgagtagctgggattaaaggaacccatc
1261 ac&atgtccagctaatttttgtatttttagtagagacagggttttoccangttgge¢agg_
1323 ct:ggtcl:CQatctcct:gacc&caaa-tgatccgcccaccbcggcctccca,aagtgctggga :
‘1381 tgacagttgtgagccaccacactcagcctgctcnttctaatatctgaaacbtgttagaca
1441 atttgctacccatctaatgtgatattctaggaatccaatatgcatggtttattatttctt
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-1501 aaaaaaaatatbcttttacctgtcacctgaatttagtaabgccttbtabgctamacaact
1561 tagcactttccagaaacaaaaactctctccttgaaataatagagtttttabctaccaaag
1621 atattctagtgtctcatttcaaaggctgctttttccagcttacattbtatatacttactc
1631 aottgaagtttctaaatattcttgtaattttaaaactatctcagatttactgaggtttat
1741 cttctggtggtagattatccataagaagagtgatgtgccagaabcacbctgggabccttg
1801 tctgaéiagattcaaaggécqéaatbtaattcagtcatgaacac;gccaabtaccgttta
1861 tgggtagacatctttggaaatbtccacaaggtéagacattcghaactatccéttctacat
1921 gtccracacg-tatact-dcéa-éagtﬁ-tattaggcatg:—tgattagtttggaaagt'atgcct;cc
1981'atctgaattagtccagtgtggcEtﬂgagftgg;acaadﬁcbcbcacagaacttcctaatt

2041 -ttgtaggttéagcctga-téaécactggégt;ct;tggtcctcattaaafcag}:tttcct.ca'
2101 cacattgctctgectgttacacatatgatgaacactgetttttagactteattaggaatt
2161 caggac\:gcatcttgacéactgagéctattétéé\:acaitgt:a-caacacccagéccacaét
2221 aggtatacaatacacatttggtaaaactaattttcaaccaatgacatgtatttttcaact
2281 agtaacctagaaatgtttcacttaaaatctgagaactggttacactacaagttaccttgg-
‘2341 agattcatatatgaaaacgcaaacttagctatttgattgtabbcactgggacbtaagaac
2401 gcgcctgaataattgtgagttcgatttgttctggcaggctaatgaccatttccagtaaag
2461 tgaatagaggtcagaagtcgtataaaagaggtgttgtcagaacaccgttgagabtacata
2521 ggtgaacaactatttttaagcaactttatttgtgtagtgacaaagcatcccaatgcaggc
2581 tgaaatgtttcatcacatctctggabctctctattttgtgcagacattgaaaaaattgtt
2641 catattatttccatgttatcagaatatttgattttttaaaaacataggccaagttcattc
2701 acttcattatbcatttatcaaaatcagagtgaatcacatcagbcgccttcacaacegata
2761 aagatcactgaagtcaaatbgatttttgctataabcttcaatetacctatatttaattgak
2821 gaatctaaaatgtacaaatcattgtgttgattctgcagtgatoctQCtataagtaagact
2881° tagtccctgattttaggtathtgtgaaaagcagaattaagacaaqtacagaagagacaa
2941 agcacaaéaéataaafatcataagggéatgaacaaaatggﬁggagaaagagtagacaaag
3001 tttttgatcacctgccttcaaagaaaggctgtgaabbttgttcacttagacagcttggag
3061"acaagaaattacccaaaagtaaggbgaggaggataggcaaaaagagcagaaagatgtgaa
3121. tggacattgttgagaaatgtgataggaanacaatcatagataaaggatttccaagcaaca
.1181“gagcatathaga;ggggtaggatgggataaaqtcttattgaaccaatctbcaccaattt
:{241 -tgbttttctbttgca_tgagcaagdtagga&ttgbttccd:t-‘et.abtgggcacaatacacgc
3301 attgatttttgcctggaataagtggatagatataaaacaatttgtatggtaéacacetcc
3361 aacttttatgatagctgttttocttocaattgttgtectgatatttaaaageatactatt
3421 cctgccétgcttgaggaagaagatactgaagattagacatggbtgggaagacgbcaccaa
3481 aajtf;aacaaaactgagitamgtméqagt-.t:gtagaabtactgutacacacatttugte
3541 ¢aaxattgatatattbt&tcdocaacaittcéagtttgtaﬁttgetaataaaatgdttat
3601 tdahggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2J. Secuencia de ADNc (SEC ID N2 20) y de aminoéacidos (SEC ID N 21) de STEAP-1 v.10. La
metionina inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872
incluyendo el codén de terminacion.

1 ggggcccgcacctctgggcagcagcggcag(:cgagactcacggtcaagctaaggcga&ga .
S S nssnxnan
7'61 gtgggtggctgaagccatactattttatagaattaATGGAAAGC&GAAAﬁGACATCﬁChA
10 ngmwxmxpnnﬁbsspnfxnu
131 ACCAAGAAGAACTTTGGARAATGAAGCCTAGGAGARATTTACAAGAAGRCEATTATTITGC
"3'n_xb'rea'rsnz.rcn9\?&»}!1’..1-19'1."
181" ATAAGGACACGGGAGAGACCAGCATG c*mmmmcmmm‘rmch‘
50 AHABEEDCPSELQKTQELFP
241 c:nsCCCATGCTSATGAMTIGACmccmcmmwmscmmmnmm
7 QWHLPIKIARIIASLTEFILYT?T
201 E"Ac‘AGTGGGACTTQCCAATTAAMTAGCTGCTATTAT&GCATUFC'EGACT’I‘TI’C’I"I’TACA
'SO'LLREVIHPLRTSHQQYFYKI
361 C'.l‘cTTC'DGAGGGAAGTAATE‘CACCOCTTAGCMCTTGGCATCMCAATAMTTAM
'_.1‘1'0"p1:.vxﬁxvt.buvsx'rLLALv
" 421 'r'rccmmc'rcc:rmrmcmmrcmscmmmmm@cmcrmmm
130 Y L P 6 VI AAIV QL HNTGET XK Y KK
481 TTTACCTGCCAGGTGTGATAGCAGCARTTGTCCARCTTICATARIGGARCCARGTATARGA
150 ¥ P H W L DK #MLTRIKTG QPOGDL L 5 ¥
' 541 AGTTTCCACATTGGTTGGATARGTGGATCTTAACARGAAAGCAGTTIGGECTTICTCAGTT
170 P?AVLKAIYSthPMRRﬁYR
- 601 'rc'r'rTmscmmcrecmcmmmmwcmmﬂammmcmwcmm
190 YKLLN?)AYQQVQQN_KEZDAWI
EBY GmncmmcrmcmmmwaMmcMMrMemmmccm
210 snnvunﬂsxyvsmaxvenar
721 TTGAGCATGATGTTMGAGAAWMNA'MWNMmmmmanm
‘zad,nnnnnvwsxvsvsﬂsz,ﬂ:w:{s
781 TMMT&GW%A%WAWTWM@MA&W'
'zs'oﬁ'aquvnn::ki‘ '
. 841 mmmmmmmm'rmmrmmtaaccctaagaggtaaatctr.ct:ttc
. 501 tgtgtttatgatatagaatatgttgactttaccccataaaaaataacaaatgttttt&aa
?61.cag¢aaagatcttatanbtgttccaattaataatgtgcbctectgttgtttbccctattg_
1021 chtctaattaggaaaagtgtth¢¢taga¢ataaataaaaggcabtaaaatahtctttgtt
1081 tttttrttttigtttgtttgte tettgtitgtttgtttgtttttttgagatgaagtetey
‘3141 ptctgttgcccatgatggagt:acagtggcacgapgt:cggctca#t_gcaas:c__tgc_gcct:-c‘:_c:
'3291'tgggtccaggcgattctcttgcctcagccccctgagtagﬂtgggattacéggcacccacc
1261 aceatgtccagctaattttigtattittagtagagacagggtitteccatgttggeaagy
1321 cfggtbtcgatctcccgacctcaaatgaéccguccécctcggcccacaaaagtgctggga
1391'tgacagttgtgagccaccacacccagcctgctctttctaatatttgaaacttgttagaca
1441 atttgctacccatctnatgtgatattttaggaatccaatatgcatggtbtattatttctt
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aaaaaaaatattcttttaccﬁgtcacctgaatttagcaabgccttttatgttacacaact

tagcactttccagaaacaaaaactctctccttgaaataatagagtttttatctaccaaag
atatgctagtgtetcatttcaaaggctgctttttccagcttacattttatatactt&ctc
acttgaagtttctaaatattcttgtaattttaaaaatatctcagatbtactgaggbbtat.'
cttctggtggtagattatccataagamgagtgatgtgccagaabcactctgggabccttg,
tctgacaagattcaaaggactaaatttaattcagtcatgaacactgccaattaﬁcgbtta
tgggtagacatctttggaaatttccacaaggtcagacattcgcaaatatcccttctacat
gtccacacgtatastccaacaccctattaggcatctgattagcttggaaagtatgcctcc ‘
atctgaattagtccagtgtggcttagagttggtacaacatﬁcbcacagaatttcetaatt

ttgtqggttcagcctgataaccactggagtnctttggtoctcattaaatagcttﬁctbca
cacattgctctgccbgttacacatatgatgaacactgctttttagacttcattaggaatt
taggactgcatcttgacaactgagcctattctactatatgtacaatacctagcccataat
aggtatacaatacacatttggtaaaactaattttcaaccaatgacatgtatttttcaact
agtaacctagaaatgtttcacttaaaatctgagaactggttacactaaaagttaccttgg
agattcatatatgaaaacgcaa&cttagctatttgattgtattcactggg&cttaagaat
gcgcctgaataattgtgagttcgatttgttctggcaggctaatgactatthcagtaaag'
tgaatagaggtcagaagtcgtataaaagaggtgttgtcagaacaccgttgaga&tacata

ggtgaacaactatttttaagcaactttatttgtgtagtgagaaagcatceuaatgcgggc
tgaéafgtttcatcacabctctggaﬁctéﬁétattttgtgéagacattgaaaaaatcgtt_
catattatttccatgttatcagaatatbtgattttttaaaaacataggccaagttcattc
acttcattattcatttatcaaaatcagagtgaatcacattagtcgcctﬂcacaaccgata
aagatcactgaagtcaaat;gacttttgctataatctbcaatctacqtatatttaattga
gaatctaaaatgtacaaattattgtgﬁtgattctgcagﬁgatcctgctatéagtaagact

‘cagtccctgattttaggtatcctgtgaaaagcagaattaagacaaatacacaagagacaa
-agcacaaaaaataaatatcataaggggatgaacaaaatggtggagaaagagtagacaaag

tt:ttgapcacctgccttcaaagaaaggctgtgaattttgttaacttagacaQQttggag

.acaagaaattaéccaéaagtaéggtgaggaggataggéaaaaagagcagaaagaﬁgtgah'

tggacattgttgagﬁaatgtgataggaaaacaat¢atagataaaggatttccaagcaac&‘
gagcatatccagatgaggtaggatgggataaactcttattgaaccaatcttcaecaattt_

‘tgtttttcttttgcagageaagctaggaattgtttcccttctactgggcacaatacacgc
,attgatttttgcctggaataagtggatagatataaaacaatbtgtatggtatacacnbcc

aacttttatgatagctgttttccttccaattgttgtcctgatat&taaaagcaﬁac»att
cctgccatgcttgaggaagaagatactgaagattagacatggttgggaagacgtﬁaccaa

'éattaacaaaactgagatétgttcebagttgtagaattactgtt&aeaﬁacatttttgtt

Qaatattgatatattttaﬁcaccaaaétbtcaaétttgtatttgttaataaaatgattat

tcaaggaasaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2K. Secuencia de ADNc (SEC ID N2 22) y de aminoacidos (SEC ID N% 23) de STEAP-1 v.11.
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La

metionina inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872
incluyendo el codén de terminacion.

1

1
gtgggtggctgaagcca!:act.attttatagaattaATGGAAA@CAGAAﬁA@Amm :
QEELWKMKPRRE?LEE&DYLH.
ACCAAGAAGAACTI’TGGAAAA‘EGAAGCCTAGGMAAATTTAGAAGMGMGATTAMGC ’
KDTGETSMLKRPVLLHLKQ’P-__

61

10
122

30

181
B0
241
70.

301

R
361
1100

421
130
461

150

- %1

180
661

210
721

230

C 781

250
841

- 801’

861
1021
1083
1141
120%

1261

1321

1381

1441

ggggecagcacctctgggcagcagcggcagccgagactcacggtcaagcztaaggcgaaga
M. E 8 R K ™1 T N

ATAAG GACACGGGAGAGAC CAG CATGCTMGACCTG 'PGCTTTWCA‘.KTTGCHQCAM

A n A'DE F D ‘c P § E L Q H T Q E L ¥ P
CAGCCCATGCTGATGAAL;1;ACTG@L;;4uﬁGAACTTCAGCACACACkGGABCWCTTTC
QW HDL P I K I A 'y I I A S L 2 F L Y T

CACMETGGCACTTGCCAATTAAAATAGCTGCTA’ETA’I‘AGCATCTCTGA‘CT‘I".{TCTTTACA
hLREVIHPLATBHQQX?}fEI
CTCTTCTGAGGGAAGTAA’IECACCCCTTAGCMCITCCCA‘BCAACAATRTI’MATAAAA

T’I"I’ACCTGCCJXGGTGTGATAGCAGCAATTGTCCARC‘I’I‘CNZ‘M’IGGAAQCAAGTA’I‘M
?PHWbDKﬂMLTRKQFGBI:ﬁF

AswrwccncammGGTTGGATAAGTGGAmGTTAACARGAAAGEHGTTTGGG&TTcwchﬁmr-
170
601

PP AV LHAILY SLSYPMRRSYR
TCTTTTT@GCTGTAQTGuA?GCAATTTATEQTCTGTCTTASGCAATGAHGCGAECCTE&A
Y KL L N WA Y QQV QQHNXETDAUWTI
GnmacnhermscTAAACTGGGcnrnwcnnnhsawacnncnnnnmnnnenxaameccmssa

B H DV WRMETIY ¥ 8 L @ I VG L AL
TTGAGCATGATGTTTGGEGAATGGAGATTTATGTGTCTC?GGGAATTGTBGGAE?GGCAA
‘L AL L AV TS I PS8V S DSLTUWRLE

TAWTNGCWTWAW@M@WWMGWAQAMQ :

F H Y I Q VNN.TI:®

AAWCTAEAMGGTMTAAmTATmataaccctaagaggt:a.aatct\hvctutt .

tgtgtbtatgatatagaa:tatg{:tgacm:«tacctcataaaaaataacaaatgtti:ttcaa
cagcaaagaccttatncttgttccaa’&taataatgtgctetcctgttgtttt:cccta%tg

cttctaattaggacaagtgtttcctagacataaataaaaggaattaaaatatﬁctttgtt ]

tttttttttttgtttgtttgt:tttttgtt-tgtttgtttgtttutttgagatgaagtatcg

ctctgttgcccat:gctggagtacagtggcacga&:ctcggcbcactgeaacct.gcgcctcc: :

tgggttcaggcgattctatt:gcctcagcctcctgagtagctgggatta«caggcacccatc:
accas;gtm:agctaattttt:gtattttﬂ:agtagagacagggttttcecatgttggccagg

-ct:ggt:ctcgat:ctcctgacctcaaa{:gaecs:gccc&cchcggcc«tcecaaagtgctggga

tgacagt»tgtgagcca&:cacactcagcctgbtt:tt:tctaatatt»tgaa&cttgttagaca

at:ttgctacccatctaa&:gtgatattttaggaatccaatatgcatggt:%:t:at:tatl:tctt :

174

P I L Vv I N K v L-P M ¥ 8 I T L L k L v
TTCCAATCCTGGTCATCRRCAAAGTCTTGCCAATGGTTTCCA’FCMTCTCT‘I’&GCATM : '
Y &P @ V I A b 1 _V @ L B N G T K ¥ K K _
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17491
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2161
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aaéaaaaatattcttttacctgtcacctgaattfagtaatgccttttahgttacacaact
tagCactttccégaaacéaaaactctdiccttgaaataatagagﬁtﬁtfa&étaecaaag
atatgctagtgtctcatttcaaaggcfgctttttccagcttacattttétataéttact&
acttgaag;ttctaaatattcttgtaattttaaaéctatctqagatttacbgaggtﬁtat
cttctggtggtagattatccataagaagégtgangﬁgécagaatcactctgggatccttg
tctgacaégattcaaaggactaéétttaattcagtcatgéacactgccaattaecgttta
tgggtagacatctttggaaatttccacaaggtcagacattcgcaactatcccttctacat
gtccacacgtatactccaacactttattaggcatctgattagtttggaaagtatgectcc
atctgaattagtccagtgtggcttagagttggtacaacattctcacagaatttcctaatt
ttgtaggttcagcctgataaccactggagttctttggtcctcattaaatagctttcttca
cacattgctctgcctgttacacatatgatgaacactgctttttagacttca:taggaatt
taggaptg;atcttgacaactgagcctattctactatatgtacaatacctagcccataat
aggtathcaétacacatttggtaéaactaattttcaaccaatgacatgtattttﬁcaact
agtaacctagaaatgtttcacttaaaatctgagaactggttacactacaagttaccbtgg
agattcatatatgaaaatgcaaacttagctatttgattgtattcactgggacttaagaat
gcgcctgaataatcgtgagttcgatttgttctggcaggctaatgaccatttccagtaaag
tgaatagaggtcagaagtcgtataaaagaggtgttgtcagaacaccgttgagattacata
ggtgaacaactatttttaagcaactttatttgtgtagtgacaaagcatcccaatgcaggc
tgaaatgtttcatcacatctctggatctctctattttgtgcagacattgaaaaaattgtt
catattatttccatgttatcagaa;atttgattt;t;aaaaacataggccaagtbcattc
acttcattattcatttatcaaaatcagagtgéatéacattagtcgccttcacaaétgata
aagatcactgaagtcaaattgatttttgctétaatcttcaatctacctatattzaattga
gaatctaaaatgtacaaatcattgtgttgattctgcagtgatecctgetataagtaigact
cégtccctgattttaggtatcctgtgaaaagcagaattaagacaaatqcacaagagacaa
agcacaaaasataaatatcataaggggatgaacaaaatggtggagaaagagtagacaaag
ﬁttﬁtgétcacctgccttcaaagaéaggctgtgaattbtgttcacttag&cagcttggag-
ac#agaaattacccaaaa§taaggtgaggaégataggcaaaaagagdagaaagatgtgaa
tggacattgttgagaaatgtgataggaaaacaatcatagataaaggatbtccaagcaaca
gagcatatccagatgaggtaggatgggataaactcttattgnaccaatetteaccaattt
tgtttttcttttgeagagcaagctaggaattgtttccctuctactgggcacaatacacgc‘
attgatttttgcctggaataagtggatagatataaaacaatttgtatggtatacacctcc
aacttttatgatagctgttttccttccaattgttgtcctgatat%taaaagcat&ctatt
cctgccatgcttgaggaagaag&tactgaagattagacatggttgggaagacgtcaecaa
aattaacaaaactgagatatgttcccagttgtagaattactgtttacacacatttttgtt
caatattgacatattttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaataaaatgattat
tcaaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2L. Secuencia de ADNc (SEC ID N2 24) y de aminoéacidos (SEC ID N2: 25) de STEAP-1 v.12. La metionina
inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872 incluyendo el codén
de terminacion.

1 ggggcccgcacctctgggcagcagcggcagccgagac{:cacggt«caagctaaggcgaaga
1 ‘mssnxﬁx'rﬁ
61 gtgggtggctgaagccatactattttatagaattaATGGAAHGCAGAA&AGACRTC&CAA
'10'QEELNKNKPRRNLBEDDYL‘H
1 2 1 ACCAAGAAGAACTTTGGAAAATGAA& CTAGSAGAAATTTAGARGARCACGATTATTEGC
‘30KDTGETSMLKR?VI:LHBHQT
181 ATAAGGAQACGGGA‘GAGAC CRG CATGCTMAAAGACCWWCAWC&GW
.SOAHADEFBCPSBLQHTQEL.I’P
) 2 41 CAGCCCATGC'PGATGAA’I‘TTGACTGCCCT‘I*CAGAACTTCAGCACACACAGGAM’I‘CMC
70,QNHLPIKIAA];II\SLTFLYT
3ol CACAG’I‘GG CAC‘I‘I‘GCCAA'I‘TAAAATAGCTGCTATTATAGCA’I’CTCTGACTMCMAC&
'QULLREVIHE’LA\’I‘S&QOYPY.‘KI
361 CTCT'I‘C“J’GAGGGAAGTAATTCACCCCTTAGCMCNCCCAMMCAATAWATMA
IIGPILVINKVLPMVSITLI;A&V
) 4 2 1 TTCCAATCCTGGTCATCAACAWTCTWCCAATGGTTTGCATCACNTCWGGCATMG
.13'0YLPGVIAAIVQ4LHNGTK‘¥KR
481 TTTA:CC‘I‘GCC’AGG‘I‘G’I‘GATAGCAGCAATTGTGCAHCTTCA’I‘AA’E@GAACCAAG‘I‘&TM ’
150FPHWI‘.|D!CWH£:TRKQFGLESF
541 MTX‘I‘CCACATTGGTNGATMGTGG)\TGTTMCM&GAMGCAGMGWW
1% F P AV L HAIYS L 8 Y P MRERSEY¥ R
601 mmmm’rmmm CAATTTATAGTCTGTCTTACCCARTEAGGEGATCETACA
10 'Y X L b N W A Y 0 @ ¥V 0 Q¥ K BE D AW I
661 GATACAAGTTGCTARACTGGGCATATCAMCACETCCARCARAATARAGAAGATGCCTGGA
2000 E H DV WRMETIZYUV S L G IV G L AT
721 mmdnmmmammmeamammmmmmmnmm
220 L AL L AV TS I PSSV SDSETL T W RE
- 781 TACTGGCTCTETTGOCTAGTGACATCTATTCCATCTGTCAGTCACTCTTTGACATGGAGAG
256 P H Y I Q V N K I * ‘
841 MﬂM&CTATAT’PCAGGTMATAATATATM&atamctaagaggtaaat:ct:i:ctttt
901 tgtgtttatgatatagaatatgt:gactttacaccataaaaaataacaaatgtttttcaa
961 cagcaaagatcttatacttgttccaattaataatgtgctcncctgttgttttccctattg
1921 cttctaattaggacaagtgtttcctagacataaataaaaggcattaaaabﬂttctttgtt
1081 u:gttt:t:ttnugtttgtttg-..ttt-ttgtt:t.gz.t:tgt:ttgttt-ttctgagatgaagtctcg
1141 ctctgttgcccetgctggagtacagtgggnpgatctcggctcactgcaacctgcgcctcc
1201 tgggtteaggegattotettgocteagoctectgagtagetgggattacaggoaccrate
1261 décatgbccagctaattbttgtatt&ttagtagagacagggtttthcatgttégocagg
1321 ctggtotegatetectgacetedaatgateegeccacctoggecteocaaagtgetagga
1381 tgacagttgbgagccaccacactcagcctgctctttctaatattcgaaactugﬁtagaﬁa
1441 abﬁtgctacccatctaatgtgatatttgaggaatccaatatgcatggttcattatttctt
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aaaaaaaatattcttttacctgtcacctgaatttagtaatgecttttatgttacacaact
tagcéctttccagaaacaaaaactctctccttgéaataatagagtbtttatetaccaaag'
ataEghtégtgtctcaittcaaaggctgctttttccagcttacattttatatacttactc
acttgaﬁgﬁt?étaaatattctigtaattttaéaactatcbcagatttaétgaggtttat
cftc;géthfagattatccataagaagagégatgtgccagaatcactétgggatccttg

tctgachagaEtcaaaggacthéatttaat;cagtcatgaacactgccaattacégtbta

tgggtagacatt;ttggaaatttccacaaggtcagacattcgcaactatctébbotacat
gtccééacgtataétccaacactttattaggcatctgattagtttggaaagtatgcctcc7
atctgaattagtccggtgtggcttagagttggﬁacaacattctcacagaatttcctaatt
f;gtaggﬁtcagédﬁgaﬁaacc&étggagtt;tttggtc;tcat;aaatagcﬁttctﬁca‘

7catattgqtctgcctgttacacatatgatgaacactgctttttagacttcattaggaatt

taggactgcatqttgaéaactgagcctaEtptadtaiatgtacaatacctagqccataat
aggtatééaatacacaittggtaaaéctaéttttcaaccaétgacatgtattttbcaact‘
agtaécctagaaatgtttcacttaaaététgagaactggttacéctacaagttaccttgg
agattcatétatgéaaécgcaaacttaéttattEgattgtattcactgggacbtgagaat
gcgcctgéataéttgtgagttcgatttgttCtggcaggctaatgaccatttccagtaaag
tgéatagaggtcagaagtcgtataaaagaggtgttgtcagaaéaccgttgagattacata
ggtgaacaactatttttaagcaactttatttgtgtagtgacaaagcatcccaatgcaggc
tgaaatgtttcatcacatctctggatctctctattttgtgcagacattgaaaaaattgtt
catatgatttceatgttatcagaatatttgattttttaaaaacataggccaagtteatte
acttcétbattqatﬁtétcaaaatcagagtgaatcacattagtcgccttcacaactgéta :
aagﬁtcactgaégicaaattgatttttgcﬁataatcttcaatctacetétatttaéttga
gaatctaaéatgtacaaatcattgtgttgdftctgcégtgatcctgctataage&agac&
cagtcdcfgﬁtﬁttaggtatcctgtgéaaagcagaattaagacaaatacacahgagacaa
agcacaaaaaataaatatcataaggggatgaacaaaabggtggagaaagagtagacaaag
tttttgatcacctgccttcaaagaaaggctgtgaattttgttcacttagacagcttggag
acaagaaattacccaaaagtaaggtgaggaggataggcaaaaagagcagaaagaugtgaa
tggaca£tgttgagaaatgtgataggéaaacaatcatagataaaggattbccaagcaaca

‘tgtttttcttttgcagagcaagctaggaattgtttcccttctactgggcacaatacacgc

attgatttttgectggaataagtggatagatataaaacaatttgtatggtatacacctee
aacttttatgatagctgttttcecttccaattgttgtcetgatatttaaaagcatactatt
cctgceétgcttgaggaagaagatactgaagattagacatggttgggaagacgbgaccaa_
aattaaeaaaactgagatatggtcccagtcgtagaattactgtctacacqcatttttgtg
caatattgatatattttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaataaaatgattat
tcaaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2M. Secuencia de ADNc (SEC ID N¢: 26) y de aminoéacidos (SEC ID N¢: 27) STEAP-1 v.13. La metionina
inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el &cido nucleico 96 al 872 incluyendo el
codoén de terminacién.

1 ggggcccgcacctctgggcagcagcggcagccgagacbcacggtcaagctaaggcgaags
S ~ M E 8§ R KD I T N
61 gtgggtggctgaagccatactatcttatagaattakTGGAWCAGmem'
,10:OEBLWKMKPRRNLEEDDYLH_
121" AC CAAGAAGAA‘CTETGGAAMTGMGCCTAGGAGAAA’I’I‘T&GAAGAA‘GACGA‘I“I‘AWTGC
30 xnr@nwsmnxnpvﬁnnbnqw‘
151 A‘I‘AAGGACACGGGAGAGACCAGCATGCTAAAAAGACCTGTGC’IWTGCATTTGC&GM
50 A HA.DE P DCPSELOQHTO QETLTF P
24% CAGcc-cnmcrﬁ;ﬁr'emwﬂsmmcémwcﬂémcrrémtﬁchcamemmmc
76 @ W H L P I K I A A I I A S LTV F L VY T
301 cm:Aschacmcmﬂmmecmcrnwnfksmercwcmmrmcrrfm '
90 z.z.azvxupz.n-rsnoorr‘fxz
3'61: C‘I‘CT’.{‘C‘Z’GAGGGAAGTM’I‘TCAGCCCTTAGCAACTTCCCATCARCAATNI‘ITTTA’I‘AM
'110'-PILVINKVI:PMVSITbIaALV
421 NTTCCMTCCTGGTCA&'CMCAAAGTWGCCMTGGTWGCATCACTCTWTGGCAWG
130YLPA{S‘V‘IA'AI‘V’QLHNG‘I"KYK_K
281 mncézmccaea"rGmmecwcmﬁemmmcmrmmmmﬂwmmm
150 ¥ P H W L D K WMDLTRIKXKOQTPFGGL L & F
541 AG'r'rz'cucamaewsaammmsnmwmmmaécmmmmmmm
70 F F R V L HAIZYS LS Y PMBRBRRS. YR
€01 TCTTTITTIGCTGTACTGCATGCAAT T TATAG TC TG TCT TRACCCARTGAGOCGATCETACA
199 ¥ K L L N W A Y Q Q VQ QNI KETDATWTI
. 661 GATACAAGTTGCTAAACTGGECATATCARCAGGTCCAACARAATARRGARGATICCTGGA
200 E H DV WRMETITYTV S LG IV GIL AT
‘721 TTGAGCATGATGTTTGEAGAATCGAGATTTATGTGTCTCTGEGART TETGECATTGOCAR
RBO»L.&I:&AVTSI?SVBDSDTWRE
T TIeY 'I’ACTGGC’I‘C'I‘GTTGGCTGTGR&TCTATTC&ATC@GMTGAWW’I’GEAM
QSOFHYIQVIWNI‘
B41 AATTTCACTATATTCAGGTAAATAATATATAAaataaccctaagaggtaaatctﬁctttt
801 tgtgtttatgatatagaatatgttgactttacccq&taaaaaataacaaatgtttttcaa_
ssi cagcaaagatcttatacttgriccaattaataatgtgototeetgttigttttecotattyg
1021 ci;tctaattaggacaag'r.g't'tt:cctagaqét;aaataaaaggaabtaaaataitmmtgtt'
1081 ttettttttetgrtbgttrgrttttbgtitgtibgittgbtttittgagatgaagtcteg
1141 ctétgttgcacatgctggagtacagtggpacggtcbcggctcactgcaacctgcgeptcc.
1201 tgggtt¢ag§cgattctcttgccﬁcagcctcctgagtagctgggattacaggcacccatc ’
1261 aécatgtccagctaattbttgtatttttagtagagacagggttttcccatgttggccagg
1321 ctggtcotegatctoctgacotcaaatgateegoocacetoggectecocasaggoetugga
1381 tygacagttatygagccaccacactcagectgetotttetaatatttgaaacttgtiagaca
1441 atttgctacccatctaaﬁgtgatattctaggaatccaatatgcacggctnattatbtctt
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aaaaaaaathttcttttaccégt&acctgaatttagtaatgccttttatgttacacaact
tag:actttcéagaaacaaaaactctctccttgaaataatagagttcttatctacdaéag
gtatgctagtgtctcattécaaagg;tgttttptccégcbtacat;ttatatacttactc
acttgaagtttctaaatattcttgtaattttaaaactatctcagatttactgaggtttat

cttctggtggtagetfétccataagaagagtgatgtgccagaatcactctgggatccttg
tctgacéagattcaaaggactéaatttaattcagEcatgaacactgccaattaccgttta
tgégtagaéatétﬁtggaaétttccacaaggtcagacattcgcaactatcccbﬁctacat

gtccacacgtatactc:aacactttattaggcatctgattagtttggaaagtatgcctcc

atctgaattagtccagtgtggcttagagttggtacaacattcbcacagaBCtbcctaatt

-ttgtaggttcagcctgataaccactggagttctttggtcctcattaaatagctbtc:tca

;dcattg;tctgcctgttacacatatgatgéacactgcbttttagagttcattaggéatt
taggactgéatcttgaéaactgagcétatbctactatatgtacaatacctagcccataat'
aggtaﬁééaaﬁaéécatttggtaaaaﬁﬁaattbtcéacéaatgaca{gtatttttcaacc
agtaacctagaaatgtttcécﬁtaaaatctgagéactggttacactacaagttaccttgg
agattcatataﬁgéhaacQCaaacttagctattfgaﬁ;gtatbéactgggacttaagaat
gégcctgaaéaattgtgagttégétttgttctggcaggctaatgaccatttcéagtaaag
tgaatagaggbcagaagtcgtataaaégaggtgttgtbagaacaccgttgagatcaeata'
ggtgaaééadtatttttaagcaactttatttgtétagtgacaaagéatcccaacgcaggc.
tgaaatgtttcétcacatctctggaictctctattttgtgcagaéat&gaééaaStégtt
catattatttccatgttateagaatatttgattttttaaaaacataggccaagttcattc
acttcattattcatttatcaaaatcagagtgaatcacattagbcgccttcacaaetgata
aagatcactgaagtcaaattgatttttgctataatcttcaatctacctatatttaattga
gaatctaaaatgtacaaatcattgtgttgattctgcagggatcctgctataagtaagtct
cagtccctgattttaggtatcctgtgaaaagcagaaitaagacaaﬁtacacaagagacaa
agcacaaaaaataaatatcataaggggatgaacaaaatggtggagaaagagtagacaaag
tttttgatcaectgccttcaaagaaaggctgtgaattttgttcacttagacagcttggag
acaagaaattacccaaaagtaaggtgaggaggataggcaaaaagagcagaaagatgtgga
:ggacattgctgagaaatgtgataggaaéacaabcatagataaagga;tcdcaagcaaca
gagcatatccagatgaggtaggatgggataaactcttattgaaccanectccaccaattt
tgtttttcttttgcagagcaagctaggaabtgtttcccttctactgggcacaatacacgc
attgatttttgcctggaataagtggataga:ataaaacaatttgtatggtatacacctcc
aacttttatgatagctgttttccttccaattgttgbcctgatatttaaaagcatactatt
cctgccatgcttgaggaagaagatactgaagattagacatggttgggaagacgbcaccaa
aattaacaaaactgagatatgttcccagttgtagaattactgtttacacacatbtttgtt
caatattgatatattttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaataaaatgattat'
tcaaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa -

179



ES 2532757713

Figura 2N. Secuencia de ADNc (SEC ID N% 28) y de aminodacidos (SEC ID N% 29) de STEAP-1 v.14. La
metionina inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872
incluyendo el codén de terminacion.
1 ggggcccgcacctctgggcagcagcggcagccgagact&-cac:ggtcaagctaaggcgaaga
1 : : '--'MESRKDL‘{TN'-
.61 gtgggtggctgaagccatac::attttacagaatt@mmecmmmnmmm :
IGQEELWKMKPRRNLEEHDYLH
121 ACCAAGAAGAACTT’I‘GGAAAATGAAGCCTAGGAGAMTTTAGAAGAAGACGATI‘ATTTGC
30 xnrszrsnnxnpvnannnq'r
181 A’I‘AA:GGACACGGGAGAGACCAGCATGCTMAAAGACCTGTGCTHTGCATTTGCACCAM
SOAHADEFBCPSELQH’PQELFP
24y CAGCCCRTGCTGATGAATI‘TGACTGCCCTTCAGAA(TITCAGCACACACAGGAACTCMC
"70QWHLPIKIAAIII\SLTFI:YT
301 _CACAGTGGCACTTGCCAAWAAAATAGCTGCTA‘}:TATAGCM:CTCTGACTTTWTTACA
SOLLREVIHPLATSHQQYPYKI'
361 CTC'I‘T CTGAGGGAAGTM’J.“I‘CACCCCTTAGCAACETCCCATCAA{:AATATTTTTATAAAA
110'91LVINKV£-PMVSITLLALV
421 'r'rcCAA'I‘QCTGG‘?CATcmmarcwwscmmsmmmcmwwmm'
130 Y & P 6 V I A A I V ¢ L HN G T XK ¥ K K
4B1 TTTACCTGCCAGGTGTGATAGCAGCAATTGTCCARCTTCATAATGEAACCAAGTATARGA
1'50?PBWLDKWML~TRKQFGLL$F
541 AG’I’TTCCACA‘I‘TGGTTGGA‘I‘AAGTGGA’I‘GTTAACAAGAAAGCAGWTGGGCWTT
170 FFAVLHAIYSLSYPMRRSYH
601 TCTTTTTTGC’L‘GTACTGCA’PGCAAITTATAGTC'I’G’.X‘C’ITACCCEAMGGGGATC@RCA
ISOYKLLNWAYQQVQQNKEDAWI-
661 %TAMWWMWCATATW@%WMTWWW
2IGBHDVWRMEI¥VSLGIVBLAI
721 ’I‘TGAGCA’I‘GATGTTTGGAGMTGGAGATTTATGTGTCTCTGGGAA’I‘!’G’IEGGGRW
230 LRLB)\VTSIPSVSDSL'BWRE
. 781 TACWWWGMNA@TCTAM%WMMMWMA@S :
260 P H Y I Q V N-N T + . -
841 AATT?CACTATI‘)\TTCAGGTM&TMTA%TM&&;&accctaa_gaggt:aaa{:ctti;:tt:t:t
' 501 tgtgtttatgatatag'aatatgttgaétttaécécataaaaaataacaa&tgtttﬁbcaa .
961 cagcaaagatcttatacttgttccaat'.taataatgtgchctcctgbtgtttbccctattg -
1021 ctt:ctaattaggacaagtgtttnctagacataaataaaaggcattaaaatattﬂtttgt:t ‘
1081 tttttttctttgt;ttgtttgttttttgtttgtttgtttgcttttttgagatgaagmtcg
1141 ctctgttgcccatgctggagtacagtggcacgatctcggctcactzgcaacctzgcgcc::cc
1201 tgggttcaggcgatt{:tcttgcctcagcctcctgagtagc tgggattacaggcaccca tec
1261 accatgtccagctaatttttgtattttt&gtagagacagggttttcccatgt:tggccagg
1321 ctggtc:t:agatc;:cctgacctc:aaat:gawc_:gccr:acctcggcctcccaaagtgctggga
1381 tgacagttgtgagccaccacacteagectgetetttctaatatttgaaacttgttagaca
1441 aez:tgétacccéédt'aatgtgatattmzaggaatceaa-tatgcacggtt;actatttciit
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aaaaééaatatt¢ttt£acctgﬁcacctgaqtttagtaatgccttttatgttacacaact
tagdactttccagéaaéaﬁaaattctct#cttgaaataatagagtttttatétaccéaag
atatgctagtgtctcatttcaaaggetgetttttccagettacattttatatacttacte
acttgaagtttctaaa:attcttgtaéttttaaaactatctcagatttactgaggtﬁtét
cttétggtggtagattétccataagaagagtgatgEgccégaaccactctgggatccttg
tctgacaagattcaaaggactaaatttaattcagbcatgaacactgccaattaccgctta
tgggtagacatctttggaaatttccacaaggtcagacatbcgcaactatcccbtctacat
gtccacacgtatactccaacacpttattaggcatctgabtagtttggaaagtatgcctcc
atbtgaéttagtécagtétggcttagagtﬁggt&éaacéttctcacagaatttcctaétt
ttgtaggtttagécigéfaéécactggagtt;tttggtcctcattaaaﬁagctttéttca
cacattgctctgcctgttaéatatatgatgaécac;gcbttbtagacttcattaggaétt
taggac;géatqttgapaaqtgagcctattctactatatgtataétacctagcctataat
aggtataééatécééaﬁttggtaaaaﬁtaétttttaaccaatgacatgtatttttcaact
agtaacctagaaaﬁétttcag;taaaéﬁétgagaactggttacactacaagttaccctgg
agatgcata;aEééaaaégcaaacttagctatttgattgtattcactgggéctta&gaat
gcgcétgaafaattgtgagt;cgattigttctgg§aggctaatgacca;ttccagtéﬁag
tgaatagaggiéagaagtcgtataaaagaQgtgttgtcagaaéaccgttgagattaééta‘
ggfgaacaactétttttéégcaéctttatttgigtagtgacaaagcdtéccaatgcéggc
tgaaatgtttcatcacatctbtggatctctctatttégtgcagacattgaaaaaattgtt
cétattaittccétgttatcagaatatttgattttttaaaaacataggccaagthcattc
écttpattgttcatttatcaaaatcagagtgéatcaéﬁttagtqgécttc&caactghti
asgatcactcaagtcaaattgatttttgctataatcttcaatctacctatatttaatiga
gaatctaaaatgtacaaatcattgtgttgatictgcagtgatcctgctacaagtaagget
cagtccctgattttaggtatcctgtgataagcagﬁaEtaagacaaatacacaagagacaa
agcacaaaaaataaatatcataaggggatgaacaaaatggtggagaaagagtagacaaag
tttttgatcacctgccttcaaagaaaggctgtgaattttgttcacttagacagcttggag,
acaagaaattacccaaaagtaaggtgaggaggataggc&aaaagagcagaaagatgtgaa'

-tggacattgttgagaaatgtgataggaaaacaatﬁatagataaaggatttccaagcaaca

gagcatntccagatgaggtaggatgggataaactcttattganccaatcttcaccaa:tt
tgtttttcttttgcagagcaagctaggaattgbttccégbct&ctgggcacaatacacgc
attgatttttgcctggaataagtggatagatataéaacaat;tgtath;&técaccEéc
aacttttatgatagctgttttccttccaattgttgtcctgatabttaaaagcatactatt
cctgccatgcttgaggaagaagatactgaagattagacatggttgggaagacgtcaecaa
aattaacaaaactgagatatgttcccagttgtagaattactgtttacacacatttttgtt
caatattgatatattttatcaccaacatttcaagtttgtatttgttaataaaatgattae

tcaaggaaaaaaaaadaaaaaaaaaaa
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Figura 2(0). Secuencia de ADNc (SEC ID N2 30) y de aminodcidos (SEC ID N% 31) de STEAP-1 v.15. La
metionina inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872
incluyendo el codén de terminacion.

X ggggcccgtacctctgggcégcégaggcagccgagactcacggtcaégétaaggcgaaga*
1 ‘ Do ' M E S R XD I TEH
&l gtgggtggctgaagccatact:at:tttatagaattaATGGAAAGc:AGmmp.cA‘rmm
10 9 E E L W KM K P R RN L EEDD Y L H
121 ACCAAGAAGAACTTTGGAAAATGAAGcCTAGGAGAAA?TTRGAAGAAGA@GATTATT@G&'
30 K D TG ET S§ M L KR PVILDLEHELEHEDOQT
181 ATAAGGACACGGGAGAGACCAGCATGCTAAAAAGACCTGTGCTTTTGCATTTGcaGCAAA
S0 A HE ADETFDOCTPSETELGHTG QETLF P
241 CAGCCCATGCTGATGAATTTGACTGCCCTTCAGAACTTCAGCACACACAGGRACTCTTTS
70 Q W HE L P I K I AA I 1 ASLTPETLYT
T 501 CACAGTGGCACTTQCéAATTAAAATAQCTGCTA&TATA@CA&CTCTGACTTTTCTTTRCN‘
9 L 'L RE.V I BPLATSGSESGEHGOQOYTE ¥ K I
361 CTCTTCTGAGGGaAGTAAsTcacccCTTAGCAAcwTGCCATCA&CAA?ATTTTTAzAAAA
10 P I L VvV I N KV L P MV S I TL L ATLYV
431 TTCCAATCCTGGTCATCRACAAASTCTTGCCAATGGTTTGCATQACTCTCTTGGCA?TGG
13 Y L P G V'I A A T V QUL HNGTK ¥ K K
481 TTTACCTGCCACGTCTEATAGCAGCARTTGTCCAACTTCATAATGAAACCAAGTATARGA -
15¢ F P H W L D K W ML TRKGQF G L L 8§ F
541 AGTTTCCACATTGGTTGGATAAGTGGATGTTAACAAGARRGCAGTTTGGGCTICTCAGTT
176 F F A V L H A 1 ¥ § L 8§ ¥ P M R R 8 Y R
v 01 TCETTTTTICCT uxACTGCATGCAAT’I’TATAGTCTGTCWACCCAATGAGGCGHPGCTACA~ .
1% Y KL L NWAYQOVQONTEKTETDA AWTI
" 661 GATACAAGTTGCTARACTCEGCATATCARCAGGTCCAACAAARTAMAGAAGATECCTGEA
210 BE H DV W R METIVY VS LG IVGELATL
721 TTGAGCAwGATGTTwGGAGAATG&AGATTTATQTGTCwcmGsGAATTGTGasnmwGGan j
230 L A L L A V T S I P 6V S8 D &1L T WRE
981 TACTG@CTCTGTTGscmewcacarcTamwccAwﬂwewsasTencwcwfwaacnweencnﬁ
250 F H Y I @ V N N 1 +
' 841 AATTTCACTATATTCAGGTAAATARTATATARaataaccctaagaggtaaatotictitt
901 tgtgtttatgatatagaatatgttgactttaccacataaaaaataacaaatgtttttcaa
961 cagc&aagatct£atagttgctécaattaataacgtgcucgactgttgtcttccctattg

iozz'attctaattaggacahgtgtttcatagacataaanaaadggcattaaaatattctttgtt
1081 tttttﬁtttttgtttgtttgttttttgtttgtttgnttgtttttttgagatgéagtcbcg
1141 atctgttgcccaigcﬁggagtacagtggéacgatctcggctcaatgcaacctgcgcazcc
1201 tgggttcaggcgattctcttgcctcaggctccigagtagetgggattacaggcacccatc
1261 accakgtecagctaatttttgtatttitagtagagacagogttttocsatgtiggecagg
<1321 chggtctcg&tctccﬁgacctcaaatgatccgcgcacctcggcctcccaaathCtggga‘
'1381 tgacagttgtgagcéaccacactcagcctgctctttctaatatbtgaaacttgbtagaca
1441 atttgctaéccatcEaatgtgatattttaggaatcéaétatgcatggtttattathtcttl-
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aaaaaaaatattcttttacctgtcacctgaatttagtaatgccttttatgftacacaact
tagcactttccagaéacaaaaactctctccttgaaataatagégbttttatct§GCaaég
atatgctagtgtctcahttcaaaggctgctttttccagcttacattttatatacttactc
acttgaagtttctaaatattcttgtaattttaaaactatctcagatetactgaggbttat
cttctggtggtagattatccataagaagagtgatgtgccagaatcactctgggatccﬁtg‘f
tctgacaagattcaaaggactaaatttaattcagtcacgaacactgccaattaccgttta
tgggtagacatc;ttggéaatttccacaaggtcagacaétcgcaaotatceéttctacat
géécacacgtatactécaacactttattaggcatctgattagtttggaaag;atgcctcc
atctgaattagtccagtgtggéttagagttggtacaapatbctcaCagaatttcctaate
ttgtaggtEcégcctgatéacdacfggagttctttgg&cctcattaaatagettﬁcttca
cacattgctcchctgttacacatatgatgaacactgctttttagacttcattaggaaxt-
taggactgcabcttgacaactgagcctattctactatatgtacaatacctagcccataat
aggtatacaatacgcatttggtaaaactaattttcaaccaatgacatgtattttbcaact

agtaacctagaaatgtttcacttaaaatctgagaactgg;tacactacaagttaccﬁtég

,agéttcatatatgaaaacgcaaacftagctatttgattgtatbcactgggacetaagaat

gcgcctgaataattgtgagttcgatttgttctggcaggctaatgaccatttccagtaaag
tgaatagaggtcagaagtcgtataaaagaggtgttgtcagaacaccgttgagattacata
ggtgaacaactatttttaagcaactttatttgtgtagtgacaaagcatqccaatgcaggc
tgaaétgtttcatcacatctctggatctbtctattttg;gcagacattgaaéaaagtgtt
catattatttccatgttatcagaatatttgattttttaaaaacataggocaagttcate
acttcattattcatttatcaaéatcagagtgaatéacattagtbgccttcacaacﬁg&ta
aagatcactgaagtcaaattgatttttgctataatcttcaétctacctat&ttta&ttga
gaatctaaaétgtacaaatcattgtgttgattctgcagbgatcctgctataagtaagact
cagtccctgattttaggtaccctgtgaaaagcagaattaagacaaatacacaagagacaa-“

agcacaaaaaataaatatcataaggggatgaacaaaatggtggagauagagtaganaaag
tttttcatcacctgﬂct;caaagaaaggctgtga&ttt;gttcacttagacagcttggag
-acaagaaattacccaaaagtaaggtgaggaggataggcaaaaagagcagaaégatgtgaa

tggacaﬁtgbtgagaaétgtgataggaaaacaetcafégataaaggatttccahgcaéca
gagqftatccagatgaggfaggatgggata&aétcﬁtattgaaccaatcb&caccaattc
tgtttttcttttgcagagcaagctaggaattgtttecctictactgggeacaatacacge
attgatttttggctggaataagtggatagatatgaaaqaatttgtatggtatacaecbée
aaéttttaéga;agctgbﬁtbccttccagttgttgbcctgatat@taaaagcataotat;
cctgccaggcttgaggaagaagatactgaag&tfaéécatggttgggaagacgtcaccaa
aattaacaaaactgagataﬁgctcccagttgéagamﬁtactgtttaeacacatttttgﬁt
caatattgatatattttatcaccaacatttcaagtttgtatctgttaataaaatgattat
tcaaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2P. Secuencia de ADNc (SEC ID N% 32) y de aminodcidos (SEC ID N 33) de STEAP-1 v.16. La
metionina inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872
incluyendo el codén de terminacion.

1 ggggcccgcacctctgggcagcagcggcagccgagactcacggbcaagczaaggcgaaga
T - : : ' M E SR KD I TN
61 gtgggtggctgaagcoatactattttatagaattaATGGAAAQCAGAAAAGRCA%CRCAA 
R LE ‘@ B B'L W X M K P R R N L 8 BE DD Y. L H
T2l ACCAAGAAGAACTTTGGAAAATGAAGCCTAGGAGAAATTTAGAAGARGAQGAETA?TTGC'
3 X PTG E TS MLXREPOVLDEHETLEHGET-
}31fATAAGGACACGGGAGAGACCASCATGCTAAAAAGACCTGTGQTTTTGcamTTGCAGCAAh'
50 A HADETFDC®PSETLGHTGO GETLF P
241:CAGCCCATGCTGATGAATTTGACTGCCCTTCAGAACTTCAGCACACACAGGAASTCTTTC'
76. ¢ W H L P I K I AAILT I ASL TV FLYT
3b;’CACAGTGGCACTTGCQAATTAAAATAGCTGCTATTATAGcATcwC@GACTTTTcrx?AcA
S0 L LR E V I HPLATSHOR Y F Y K I
‘3861 wcmcmmsc;msrmmmccccwtrmcmc:rmccwcmmmwmmm
120 P I L'V I. N K V. L P MV &8 I T B L A L V
‘421;TTCCAATCCTGGTCATCAACAAAGTCTTGOCAATGGTTwCCAECACTCTCTWGGaAmwGG
13 Y L P & V I.AA I V QLHNGEGTEKT Y KK
481;T?TACCTGCCAGGTGTGA&AQCAGCAAETGTCCAACTTCAmAATGGAthAAGTATRAGA
150 F P H W L D X W MILTURIEXOQEP¥?P &L L 8 F
541‘AGTTTCCACATTGGTTGGATAAGTGGB@GTTAACAAGAAAGCAGTTTGGGCQTCTCAG%T
i7 P *F A V L H A I Y 8§ L 8 Y P M R R § ¥ R
601 TCTTTTTTGCTGTACTGCATGCARTTTATAGTCTGTICTTACCCRAATGAGGCGATECTACA. -
1 Y KL L N W A Y QQ V Q Q NKEDA AUPWI
661 ‘GATACAAGTTGCTAARCTGGECATATCAACAGGTCCARCARAATARAGAAGATGCCTGA
210 E H D V W R M B I YV 8§ L-6G I V & L A I
721 W%AMWGWMMATGTGWNGGMMNGGAM,
230 1 AL LAV TS I P SV S DSLTWRE
:581.TACTGGCTCTGTTGGcTGTGACATCTATTCGATCTGTGASTGACTCTTTGAﬁA&GGﬁGhﬁ
250 F H ¥ I @ V R N I »
-341-AATTTCRCTATAWTCAQGTAAAEAAiAEATAAaataaccetaagaggtaaatcttatttt'
301 tgtgtttatgatatagaatatgttgactttaccccataaaaaataacaaatgttt@tcaa
961.cagcaaagatcctatacttgttccaactaataatgtgctcccctgt tgttttooctatty
1021 cttctaattaggacaagtgtttcctagacataaataaaaggcahtaaaatattchttgtt
1081 tttttttttttgtttgtttgttttttgthtgtttgtttgtttttttgagatgaagtctcg
1141 ctctgttgcccatgctggagtacagtggcacgatctcggctcactgcaacctgcgcctcc
1201 tgggttcaggcgattctcttgcctcagcctcctgagtagctgggattacaggcacccatc '
1261 accatgtccagqtaatttttgmatttttagtagagacagggttttcccacgttggccagg
1321 ctggtctcgatctectgaceoteaaatgatcegeccaceteggectcacaaagtgetggga
1381 tgacagttgtgagccaécédactcagcctgctcttté;aata;ntgaaacttgttagaca.
1441 a.»::ttgctac::cﬁ—tctéatgtgatattt:Caggaat:«g:caa'tatgcatggtttattit:ttct;t
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aaaaaaaatattcttttacctgtcacctgaatttggtaatgccttttatgttacacaéct7
iagcactttcéagaaacaaaaaéfctcbcCttgaaatéétagagtttttaeétaccaaag
atatgctagtgtdtcatﬁtdaaaggctgctttttccagcbtaqattttatétdcttéctc.
écttgaégﬁttqtaaatattcttgtaattttaa?acthtctqaéatttactgagétbtat
gttctggtggtagat;atcc#taagaégégtgatgtgccagaatcactctgggabdcttg
fctgdcaaghttcaaaggaétaaéttﬁaattcagtcabgaacactgbcaa&taccgtbta

_tgggtagacatctttggaaatttccacaaggtcagacattcgcaactatcecttctacat
'gtccacacgtatactccaacactttattaggcabctgattagtttggaaagtatgcctcc..

atctgaattagtccagtgtggcttagagttggtacaacattctcacagaabttcctaatt
ttgtaggttcagcctgataaccactggagttctttggtccbcattaaatagctatctbca
cacattgctctgcctgttacacatatgatgaacactgctttttagacttcattaggaatt
taggactgcatcttgacaactgagcctattctactatatgtacaatacctagcccataat

:aggtatacaatacacatttggtaaaactaattttcaaccaatgacatgtatttttcaact:

agtaacctagaaatgtttcac;taaaatctgagaactggttacactgcaagttaccttgg
agattcatatatgééaacgcaéacttagctatttgatﬁgtattgactgggacttaagaﬁt
gcgcctgéétaéttgtgagttégatﬁtgttctggcéégctaaﬁgaocatttccagtaaag
tgaatagaggtcagéagtcgtataaaagaggtgttgt&agaacaccgttgagattacaﬁa

‘ggtgaacaactatttttaagcaactttatttgtgtagtgacasagcatcccaatgcagge

tgaaatgttttétcacatctctggatctctétattttgtgcagacattgaaaaaattgtt
catattatttccatgttatcagaatatttgattitttaaaaacataggecaagttecatte
acttcattéttcatttatcaaaatcagagtgaatcacattagbcgccttcacaactgataj

aagatcactgaagtcaaat igatttttgctataatctbcaaict'acc—ta-tatttaatl:ga '

gaatctaaaatgtacaaébdattgtgttgatpctgcagtgatcctgctataagcaagact
cagtccctgattttaggtatcecctgtgaaaagcagaattaagacaaatacacaagagacaa
agcacaaaaaataaatatcataaggggatgaacaaaatggtggagaaagagtagacaaag

7tttttgatcacctgcqttcaaagaaaggctgtgaattbtgttcacttagicagcttggag

acaaga&éttacccaaaagtaaggtgaggaggataggcaaaaagagtagaaagatgtgaa
tggacattgttgagaaatgtgataggaaaacaatcatagataaaggatttccaagcaaca
gagcatatccagatgaggtaggatgggacaaactcttabtgaaccaatcttcaccaattt
tgtttttcttttgcagagcaagctaggaattgttteccttctactgggcacaattcacgc
attgatttttgcctggaataagtggatagatataaaacaatttgtatggtatac&cetcc
aacttttatgatagctgttttecttccaattgtigtoctgatatttaaaageatactatt
cétgccatgettgaggaagaagatactgaagattagacatggttgggaagacgtéaccaa
aattaacaaaactgagatatgttcccagttgtagaattactgtttacacacatttttgtt
caatattgatatattttatcaccaacattbcaagtttgtatttgttaataaaatgattat ’

tcanggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 2Q. Secuencia de ADNc (SEC ID N2 34) y de aminoacidos (SEC ID N 35) de STEAP-1 v.17. La
metionina inicial esta subrayada. El marco de lectura abierta se extiende desde el acido nucleico 96 al 872
incluyendo el codén de terminacion.

1 ggggcccgcacctctgggcagcagcggcagccgagaetcacggbcaagctaaggcgaaga
_ : M E SR XDITN
61 gzgggtggctgaagccatactattttatagaaccaAmmcmmGAmrmm
10 ¢ E E L W K M X P R RN L EE DD Y L 8
121 ACCAAGAAGAACTTTGGA&RATGRAGCCTAGGAGAAATTTAGARGthkCGAITh@TTGC
-I;Q-KDTGETSMnKvaLLHLHQ'r
i1 AmAAGGACACGGGAGAGACCAGCATGCTAAAAAGAC¢TGTGCTQTTGc&%rrecnccaak ~
SO'kaDEFDCPSBLQHTQELF?
'2417CAGCCCATGCTGATG&ATTTGACTSCCCTTCAGAACTTCAGCACRCACAGGAACTCTTTC
700 Q@ W H L P I X I A A XI I A S L T PF L Y T
: 3b1_CACAGTGGCACTzGCQAATTﬁAAA:AGCTGcxATTATAGCA"CTCTGACTTTTCTTTACA
% L LR EVIHPLATEHRS® QQZYPFZYRKI
361 CTCTTCIGAGGGARGTAATTCACCCCTTAGCARCTTCCCATCARCAATATTTTTATAARA
110 P I LV ‘I N K VL P MV S ITLDLATIEL./V
a21 fr’rcCA'A'i-ccmsitM@acmsmweccﬁmstmcmmmmmscnm
IBQYI:PGVI&AIVQB}!KGTRYKK
451jTTTACCTGcCAGGTGTGATAGCAGCAA&TGTGCAACT%CA@AATG@AACCAABYA@AAG&
23 F P H W LD K W M L T R X O F G L L S F
541 AGTTTCCACATIGGTTCCATAAGTGGATGTTAACAAGARAGCAGT TIGGCCTTCTEAGET
170 F P A VL HEAIYSLSYPMNRESZYR
60&‘TCTTTTTTGCTGTACTGCATGCAA?TTATRGTCTGTCTTAGCGAATGAQGCGATCCTAQA~
190 Y K &L L N W A Y Q 0O VQ @ K EBEDAUWTI
: 661 GATAGAAGTTGCTWCTGGGCATATCAACAGGWMTMN!MGANCWGGA
210 EBE H D V W R M ETIYVSELOGTIVGTIL A I
721 TTGAGCATGATGTTTGGhGAATGGAGATTTATQTGTCTCTGGGAAITGTGGGA?TGGCAA :
230LA£LAVTSIPSV9DSLTWRE
- 7% mcmccmmmssmmmrcmwccnmmmmcrmmma
250 F H ¥ X Q V N N I *
841 AATTTCACTATRATTCAGGTARATAATATATARaAtaacCCtaggaggtaaatettatitt
201 tgtgtétatgatééagaétatgttgactft&cchcaﬁaaaaaataacaaatgthttbcaa
961 cagcaaagatcttatacttggtccaatzaataatgtgctc:cdtgttgtttt&cctéttg
1021 cttctaattaggacaagtétttéctagacaﬁaaata#aaégcactaaaat&ttctt:gtt
1081 tttittettitgtttgtttgtetttrgtttgtttgtttgtttttttgagatgaagtctey
-1141‘ctctgttgcccatgctggagtacagtggcacgatctcggétcactgcaacctgcgcctcc
12021 tgggttdaggégatéctctﬁgcctdagcctcctgagtagctgggattacaggcacccatc
1261 accatgtccagct‘aattt.ttgt:atttt.tagtagagacagggttttcccatgttggccagg
1321 ctggtctégatctcctgacctcaaatgabccgcccéectcggccttccaaagtgctggga
T 1381 tgacagttgtgagccaccacactcagcctgctctttc&aata&ttgaaacttgtcaggca
*1;44 1 ét:tt:gctacccatctaatgtgatattttaggaa—tccaaEatgcabggtttattatttc»tt
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aaaaaaaatattcttitacctgtcacctgaatttagtaatgecttttatgttacacaact

-tagcactttccagaaacaaaaactctctccttgaaataa;agagtttttatctéccaaag'

atatgctagtgtctcatttcaaaggctgctttftccagcttagattttatataéttacgc
acttgaagtbtctaaatattcttgbaatEttaaaactauctéagatttactgaggtbtat-

cttctggtggtagattatccataagaagagtgatgtgccagaatcactcetgggatecteg

tctgacaagattcaaaggactaaatttaattcagtcatgaacactgccaattaccgttta
tgggtagacatctttggaaatttccacaaggtcagacahtcgcaactaccccttctacat
gtccacacgtatactccaacactttattaggcatctgattagtttggaaagtatgcctcc
atctgaattagtccagtgtggcttagagttggtacaacattctcacagaatttcctaact
ttgtaggttcagcctgataaccactggagttctttggtccbcabtaaatagcttbcbtca
cacattgctctgcctgttacacatatgatgaacactgctttttagactbcattaggaatt
tgggactgqatcttgacaqctgagcctattccactatatgtacaatacctagcccataat
aggéatacaatabaca;ttggtaaaadtaattttcaaccaatgaéatgtattttbcéac:
agﬁaacétagaaatgtttcééctaaaat¢tgagaaqtggttacaétacaagbtaccubgg
agéftcatatatgaaaaCQcéaééﬁtégctatttgéttgt#ttcactgggacttéagagt
gcgcctgaataattgtgagttégétttgttétggcaggcéaatgécCatttécagtaéag

Atgaatagaggtcagaagtcgtataaaagaggtgttgtcagaacaccgttgagattacata

ggtgaacaactattEttaagcaactttatttgtgtagtgaéaaagtatc;caatgcaggc
tgaaatgtttcatcacatctctggatctctctatgttgcgcagadatCQaaaaaattgtt
catattatttcCatgttatcagaatatttgatttfttaaé&aqataggccaagtbéattc
acttéattéttpatttatcaaéatcaéagtgaatcacattagtcgncttcacaactgata
aagatcactgaagtcaaattgatttttgotataatcttcaatctacctatatttaattga .
gaatctaaaatgcacaaétcattgtgttgattctgcagtgatéctgctataastaag@ct
cagtccctgattttagg;aﬁcctgtgaaaagcagaattgagécaaatacacaagagaeda
agéacaaaaaétaéatatcataaggggatgaacaaaétggtggagagagagtagacaagg
ttt;tgatcacctgccttcaaagaaaggctgtgaatbttgttcaéttagacagcftggag

‘acaagaaattacccaaaagtaaggtgaggaggataggcgaaaagégcagaaagatgggaa

tgéacattgttgag&aatgtgataggéaaécaatéatag&t&gaggatttccaagcaact
gagcatatccagatggggtaggatgggagagactgptattggacéagtbttcaccaattc
igfztttétﬁttécagégcaagctaggaaftgtttccdttqtactgggcacaatacacgc
attgatttitgccﬁggaataagtggafagatataaaacahtttgtatggtatacaccbcd
aacttttatgatagctgttttccttccaattgetgtcctgatatttaaaagcatactatt'

_cctgccatgcttgaggaeguagatactgaagattagacatggttgggaagacgccaccaa

anttaacaqaactgagatatgttcpcagttgtaggabtactgtttacacacattttcgtt
caatattgatatattttatcaccagcatttcaagtbtgtatttgttaataaaatgattat
tcaaggaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa
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Figura 3.
Figura 3A. Secuencia de aminoacidos de STEAP-1 v.1 (SEC ID N 36). La proteina STEAP-1 v.1 tiene 339
aminoacidos.

1 MESRKDITNQ EELWKMKPRR NLEEDDYLHK DTGETSMLKR PVLLELHQTA HADEFOCPSE .
61 LQETQEL?PQ WHLPIKIART IASLTFLYTL LREVIHPLAT SROQYFYKIP ILVINKVLEM
121 VSITLLALVY LPGVIAAIVQ LHNGTRYKKF PHWLDRWMLT RKQFGLLSFF FAVLHALYSL
181 SYPMRRSYRY KLLNKAYQQV ngnmm HDVWRMEIYV SLGIVGLAIL ALLAVTSIPS
241 VSDSLTWREF HYIQSKLGIV SLLLOTIHAL IFAWNKWIDI KQEVWYTPPT FMIAVFLPIV
301 vmyxsum PCLRKXILKT RHGWEDVTKI NKTEICSQL ' '

Figura 3B. Secuencia de aminoacidos de STEAP-1 v.2 (SEC ID N 37). La proteina STEAP-1 v.2 tiene 258
aminoacidos

'j 1. MEsmITNQ EELWEO’;KPRR msnnxuzx memsmm PVLLKH!QTA msmm
61 LQHTQELFPQ V-}{LPIKIN\I IASLTFMTL LREVIEPLM‘ anquzp ILVINKVLPM-
121 VSITLLALVY LPSVIAAIVQ mms'rxym pswx,.nxwum qummsrr FAmmzmn_
l.B:L 'SYPMRRSYRY KI.»WWAYQQV QQNKBDAWIE HDWRMEIW SLGIVGMIL ALLAVTSIDS
241 vsnsm:'wm HYIQVNNI )

Figura 3C. Secuencia de aminoacidos de STEAP-1 v.3 (SEC ID N2 38). La proteina STEAP-1 v.3 tiene 282
aminoacidos

‘1 MESRKDITNQ EELWKMKPRR NLEEDDYLHK DIGBTSan PVLLHLHQTA HADEFDCPSE
-61 LOHTOBLFPQ WHLPIKIAAI IASLTFLYTL LREVIHPLAT SHQQYFYKIP ILVINKVLEM
121 VSITLLALVY LPGVIAAIVO LHNGTKYKKF PHWLDKWMLT RRKQFGLLEFF FAVIHAIYSL
181 SYPMRRSYRY KLLNWAYQQV QGNKEDAWIE HOVWRMEIYV SLOIVGIAIL ALLAVTSIPS

- 261 VSDSLTWRBF HYIQIYHKKS DVPESLWDPC LTRFKGLNLI QS

Figura 3D. Secuencia de aminoacidos de STEAP-1 v.4 (SEC ID N2 39). La proteina STEAP-1 v.4 tiene 258
aminoacidos

1 MESRRDITNG ERLWKMKPRR NLBEDDYLHK LTGETSMLEKR PVIAWHQ’J.’A WEWSR
61 LOHTQELFPO WHLPIKJIMI IASLTFLYTL LREVIHPLAT SﬁQQYWKIP xwmmm
121 VEITLLALVY. LPGVIMIVQ LHNQTKYKKP PHWLBWT RKQEGLLBDF FAVEHAIYSL
181 SYPMRRSYRY KLLNWAYOQV mmmm }ID‘WRNE%W BLGIVGLAIL ALLAVTSIPS
241 VSDSIJ'I‘WRBF HYIQ‘VWI
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Figura 4A Homologia de STEAP-1 v.1 (SEC ID N¢: 40) con la proteina relacionada con adipocitos inducida por TNFa
de ratdn (gi|16905133|) (SEC ID N¢: 41)

Puntuacion = 224 bits (570), Esperado = 2e-57
Identidades = 110/270 (40 %), Positivos = 174/270 (63 %)

Problema : &6 ELFPQM&LPIKIAAIIASLTFLYTLLREVIHPL&TSBQQYFYKIPILVINMPWSI% 125
YLFP W P a4t T+Y $REVI+R .- | Y+ I 4+ NV P+ ++ b
Sujeto ¢ 195 QLFPMWR?PFYLSSVLCIFFFVYCAIREVIYPYVNGK’I‘DAMI:AISIPNRVFPI‘I‘ALIL 254

Problema: 126 LALVYLPGVIAAIVQLHNGTKYKKFPHWLDKWMLTRKQFGLLS?FFAVLHAI!SLSYPMR igs
-~ LALVYLPG++AAY+QL+ GTKY++FP+WLD WML RKQ Gl++ FA LH IV+L P4+R ’
Sujetoy 255 IALVYLPGILAAII:QLYRGTKYRRFPNWLDHWLCRKQLGLV&MFAFLHVIXTLVZ‘P:IR 314

Problema: 186" RSYRYKLINWAYQOQVOONKEDAWIEHDVWRMEIYVSLGIVGLAILALLAVTSIPEVSDSL, 245
~ R4+l N g NK+ 43 W o+ Y++DLGT+H3 4  LL +TS+PSVS4+ + .
Sujetot: 315 YX’VRWRI;RNATITQ}K&'IW@SBFITSYA?!IHDSYLALGIIJGFSLF_MITSLPSVSNMV 374

Problema: . 246 ,T_w%tzmymsKLGxvsmmrmﬁm?Awum:mzxqs?w.*rrpbrmmwmxmwx 05
T WREF . +3QSKLG 44L+L T H L+ 44 W P 44sA+ 4P VL+ K
Sujeto! 3;75—NWREFRFVQSIﬂqGYLTLVLCTNiTLVYGGKRFLSPSILRWSLPSEYILALIIPC‘AWVLK 434

Problema: 306 SILFLPCLRKKILKTRHGWEDVIKINKTEI 335
) - IL 4PC+ K + +IR GWE +K 4+ +
sujeto: 435 CILIMPCIDKTLTRIRQGWERNSKYTQSAL 464

Figura 4B Homologia de STEAP-1 (SEC ID N¢: 42) con la proteina pHyde de rata (gi|21717655|) (SEC ID N°: 43)

Puntuacion = 283 bits (724), Esperado = 2e-75
Identidades = 127/259 (49 %), Positivos = 184/259 (71 %)

Problema: §7 LFPQWHLPIKIAAYTASLTFLYTLLREVIHPLATSHQOYFYKIPTLVINKVLPMVSITLL 126
L P WP A 44+ ++ Y AR+Ve P +  FYK+P+ V4N +P Vo LL
sujeto: 208’ stwmmcnsmsmmxmvnopyxnmmmmnsmwxmm 267

Problema: * 12‘? ALVYLPGVIAAIVQLKN’GTKYIG{FPHWLDKWML‘IRKQFGLLSFFE‘AWYSLSYPW 186
+LVYLPGV+BA +QL  GTKY++FF WLD W+ RKQ ‘GLLSFFFA+LHA+YS . P+RR )
Sujetoi ‘268 SLWLPGMAA{:QLRRGTKYQRFPDWLDBWLQI{RKQK’G’LI:SF?FAMZ\HALYSFC{;PI_;RR 327

Problemas 3:8?*S?RMLWAYQQVQQNWDAWiMWEIWSWIVGWWWSIPSVSBSLT 246
‘ S+RY L+N A +QV NK  W+E +VWRMEIY+SLG++ L +L+LLAVTSIPS+++8L -
Sujeto:r 326 smmnmvmmxsmmzmxnsmmmmwsmsmm 387

Problema: 247 WREPHY IOSKLGIVSLLLGTTHALIFAWNKWIDIKQEVWYTPPTFMIAVFLPIVVLIFKS 306
© L WHEF +4Q8 LG V4Ih T+H Lo+ W + 4+ 4+ +¥Y PPTF 4 + LP V+++ K
sujeto: 388 WKEFSFVQSTLGFVALMLSTMHTLTYGWIRAFEENHYKFYLPPTFTLTLLLPCVITLAKG 447

Problemas 307 ILFLPCLREKKILKIRHGWE 325

+ LPCL 4+ KIR GWE
Sujeto: 448 LFLLPCLSERLTKIRRGWE 466
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Figura 4C Homologia de STEAP-1 (SEC ID N2 99) con el antigeno epitelial de seis dominios transmembrana de la
préstata de raton (gi|20820492|). (SEC ID N2: 100)

Puntuacion = 488 bits (1256), Esperado = e-137
Identidades = 255/303 (84 %), Positivos = 277/303 (91 %)

Problema: I .~ MLKRPVLLHLHQTAHADEFDCPSELQHTQELFPQWHLPIKIAAIIASLTFLYTLLREVIH 60
. MLKRP L HL = H D FDCPSELQHTQE FP W LP+K+AAIT+SLTFLYTLLRE+I+
Sujeto: 37 MLIG{PGLSHLQHAW{VDAFDCPSELQBTQEFFPNW’RLPVKVAAEZE"SSLTF-LYTLLREIEY 96

Problema: -61. pmrsaqqxwmmwxNMPwsxmmmmvxmivampmx 120.
- *  PL TS +QYFYKIPILVINKVLPMV+ITLLALVYLPG +AA+VQL NGTKYKKFP WLD+
Sujeto: 97 PLWSREQYFYKIPILVINKVLPMVAITLLALWLPGELAAWQLRNGTKYKKFPPMR 156

‘Problema: 121 WMLTRKQFGLLSFF_mVLHAI;r«sLsypmnnsYRY@ENWMQQVQQHKEDAWIEHDW 180
" WML RKQFGLLSFFFAVLHA+YSLSYPMRRSYRYKLLNWAY+QVQUNKEDAW+EHDVWRM ~
Sujeto: . 157 WMLARKQFGLLSFE‘FAVLHAV‘YSLSYPMRRSYRYKLLNWAYKQVQQNKEDAWVEHDVWRM 218

Problema s’ 181=~EIWSLGIVGLAILALLAVTS :cysvsnsmwmmwmsmaxvsmmnmmmm 240
: ¢ "BIYVSLGIVGLAILALLAVTSIPSVSDSLTWREFHYIQSKLGIVSLLLGT+HAL+FAWNK
Sujeto : 217 EIWSLGIVGLAILALLAV’I‘SIPSVSDSLTWREFHYIQSm-GiVﬁthGTWVFAWNK 276

‘Problema: 241 WIDEKQFVWYTPP’I‘FMXAVFL?IMIFKSILFLPCI;RKKILKIRHGWEDVTKIN’KI’E%C 300
" WD+ QFVWY PPTFMIAVFLP +VLI K 'L LPCLRKKILKIR GWEDV+KIN+TE+ :
Sujeto: 277 WVDVSQFVWYMPFTFMIAVFLPTLVLICKIM:CL?CLRKKII;KIRCGWEDVSKINRTEMA 336

Problema: 301 SQL 303

- 8+4L
Sujetos 337 SRL 339
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Figura 5 Perfil de Hidrofilicidad de la variante 1 de 8P1D4
(Hopp T.P., Woods K.R., 1981. Proc. Natl. Acad. Sci. EEUU 78: 3824-3828)

Resultado ProtScale de secuencia de usuario

* ‘Wphok.} + Hopp & Udods — |

Puntuacion

A 58 100 158 eoe e8@ 800
’ : Posicion
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Figura 5a Perfil de Hidrofilicidad de la variante 3 de 8P1D4
(Hopp T.P., Woods K.R., 1981. Proc. Natl. Acad. Sci. EEUU 78: 3824-3828)

Resultado ProtScale de secuencia de usuario

Hpﬁ%b; # Hopp & Udods i

B i
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P
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=

el dike
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Figura 6 Perfil de Hidropaticidad de la variante 1 de 8P1D4
(Kyte J., Doolittle R.F., 1982. J. Mol. Biol. 157: 105-132)

Resultado ProtScale de secuencia de usuario

" Hphob. # Kite & Doolittie —

Puntuacién .

58 186 . 1%9 289 250 T 30
Posicion : : :
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Figura 6a Perfil de Hidropaticidad de la variante 3 de 8P1D4
(Kyte J., Doolittle R.F., 1982, J. Mol. Biol. 157: 105-132)

Resultado ProtScale de secuencia de usuario

. Hphob. 4 Kyte & Dooliftle —

c
]
T -
©
=]
et
c
=
o
4
E
=I
Byl e o — -
58 : -1} . 159 289

Posicion
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Figura 7 Perfil del % de restos accesibles

de la variante 1 de 8P1D4
(Janin J., 1979. Nature 277: 491-492)

Resultado ProtScale de secuencia de usuario

- % de restos accesitlles i

}

. ;\

Puntuacién

- s’ we . . 150 206 256 208,
' Posicion ' ' :
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Figura 7a Perfil del % de restos accesibles

de la variante 3 de 8P1D4
(Janin J., 1979. Nature 277: 491-492)

Resultado ProtScale de secuencia de usuario

R . % deyestos accesibIeL‘ e

8,25 ' essundi - - - - — —
54 188 . 150 209 250
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Figura 8 Perfil de flexibilidad promedio

de la variante 1 de 8P1D4
(Bhaskaran R, Ponnuswamy P.K., 1988,
Int. J. Pept. Protein Res. 32: 242-255)

Resultado ProtScale de secuencia de usuario

Flexijilidad promiedio — |

n
Y

v

197
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Figura 8a Perfil de flexibilidad promedio

de la variante 3 de 8P1D4
(Bhaskaran R, Ponnuswamy P.K., 1988,
Int. J. Pept. Protein Res. 32: 242-255)

Resultado ProtScale de secuencia de usuario

FIex!ibiIi’dad promgldio_v—f
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Figura 9 Perfil del giro-beta de la variante 1 de 8P1D4
(Deleage G., Roux B. 1987. Protein Engineering 1: 289-294)

Resultado ProtScale de secuencia de usuario

[
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Figura 9a Perfil del giro-beta de la variante 3 de 8P1D4
(Deleage, G., Roux B. 1987. Protein Engineering 1: 289-294)

Resultado ProtScale de secuencia de usuario
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