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PATENTKRAV
1. Nukleinsyremolekyl omfattende i 5' — 3'-transkripsjonsretningen:

(a) en promotor;

(b) en transkriberbar nukleinsyresekvens eller en nukleinsyresekvens for & innfare en
transkriberbar nukleinsyresekvens; og

() en nukleinsyresekvens som, nar transkribert under kontroll av promotoren (a), koder
for en 3'-utranslatert region i transkriptet som ikke er naturlig knyttet til nukleinsyresekvensen
(b), den 3'-utranslaterte regionen omfattende

(i) (c-4) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av
aminoterminalsplittforsterker (Amino-Terminal Enhancer Of Split (AES)) omfattende eller
som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som bestar av SEQ ID NO: 86 til 89,
fortrinnsvis SEQ ID NO: 86, et fragment derav, eller en variant av nukleinsyresekvensen eller
fragmentet som er minst 90 % identisk med nukleinsyresekvensen eller fragmentet; eller

(ii) (c-8) en hvilken som helst kombinasjon av (c-4) og én eller flere
nukleinsyresekvenser valgt fra gruppen som bestar av:

(c-1) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av Fc-fragment av 1gG,
reseptor, transporter, alfa (FCGRT) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens
valgt fra gruppen som bestar av SEQ ID NO: 1 til 50, fortrinnsvis SEQ ID NO: 27, et fragment
derav, eller en variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk
med nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(c-2) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av lymfocyttspesifikt
protein 1 (LSP1) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som
bestar av SEQ ID NO: 51 til 72, fortrinnsvis SEQ ID NO: 52, et fragment derav, eller en
variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(c-3) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av kjemokinligand 22
(CCL22) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som bestar
av SEQ ID NO: 73 til 85, fortrinnsvis SEQ ID NO: 79, et fragment derav, eller en variant av
nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med nukleinsyresekvensen
eller fragmentet,

(c-4) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av
aminoterminalsplittforsterker (Amino-Terminal Enhancer Of Split (AES)) omfattende eller
som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som bestar av SEQ ID NO: 86 til 89,

fortrinnsvis SEQ ID NO: 86, et fragment derav, eller en variant av nukleinsyresekvensen eller
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fragmentet som er minst 90 % identisk med nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(c-5) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen til fosfolipase-D-
familiemedlem 3 (PLD3) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra
gruppen som bestar av SEQ ID NO: 90 til 104, fortrinnsvis SEQ ID NO: 96, et fragment derav,
eller en variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(c-6) nukleinsyresekvensen til det ikke-kodende RNA-et fra mitokondrielt kodet 12S
RNA (MT-RNR1) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen
som bestar av SEQ ID NO: 105 til 121, fortrinnsvis SEQ ID NO: 115, et fragment derav, eller
en variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet, og

(c-7) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av vevstypeantigen av DR
Beta 4 (HLA-DRBA4) av klasse 1l (Major Histocompatibility Complex Class Il DR Beta 4
(HLA-DRB4)) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som
bestar av SEQ ID NO: 122 til 143, fortrinnsvis SEQ ID NO: 126, et fragment derav, eller en
variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet, hvori nukleinsyresekvensene (b) og (c) under kontroll
av promotoren (a) kan transkriberes for a gi et vanlig transkript der nukleinsyresekvensen
transkribert fra nukleinsyresekvensen (c) er aktiv for a gke translasjonseffektiviteten og/eller
stabiliteten til nukleinsyresekvensen transkribert fra den transkriberbare nukleinsyresekvensen
(b).

2. Nukleinsyremolekylet ifglge krav 1, hvori nukleinsyresekvensen (c-8) omfatter en
kombinasjon av (c-4) og (c-6), hvori (c-4) fortrinnsvis er lokalisert 5' til (c-6), og/eller
kombinasjonen av (c-4) og (c-6) omfatter nukleinsyresekvensen ifglge SEQ ID NO: 174, et
fragment derav, eller en variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 %
identisk med nukleinsyresekvensen eller fragmentet.

3. Nukleinsyremolekylet ifglge krav 1 eller 2, videre omfattende (d) en
nukleinsyresekvens som, nar transkribert under kontroll av promotoren (a), koder for en
nukleinsyresekvens som er en polyadenylsekvens, hvori polyadenylsekvensen eventuelt
omfatter i polyadenylsekvensen en sekvens av ett eller flere pafalgende nukleotider som
inneholder andre nukleotider enn A-nukleotider.

4, Nukleinsyremolekylet ifglge et hvilket som helst av kravene 1 til 3, som er et lukket
sirkulaert molekyl eller et linegert molekyl.

5. Nukleinsyremolekylet ifglge et hvilket som helst av kravene 1 til 4, hvori den
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transkriberbare nukleinsyresekvensen omfatter en nukleinsyresekvens som koder for et peptid
eller protein og nukleinsyresekvensen for a innfare en transkriberbar nukleinsyresekvens er et
multippelt kloningssted.

6. Nukleinsyremolekylet ifglge et hvilket som helst av kravene 1 til 5, videre omfattende
ett eller flere elementer valgt fra gruppen som bestar av: (i) et rapportargen; (ii) en valgbar
markar; og (iii) et opprinnelsessted.

7. Nukleinsyremolekylet ifglge et hvilket som helst av kravene 1 til 6, som er egnet,
spesielt etter linearisering, for in vitro transkripsjon av RNA, spesielt mRNA.

8. RNA som kan oppnas ved transkripsjon, fortrinnsvis in vitro transkripsjon, under
anvendelse av et nukleinsyremolekyl ifglge et hvilket som helst av kravene 1 til 7 som en mal.
9. RNA omfattende i 5' — 3'-retningen:

(a) en 5'-utranslatert region;

(b) en nukleinsyresekvens som koder for et peptid eller protein; og

(c) en 3'-utranslatert region som ikke er naturlig bundet til nukleinsyresekvensen (b),
den 3'-utranslaterte regionen omfattende

(1) (c-4) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av
aminoterminalsplittforsterker (Amino-Terminal Enhancer Of Split (AES)) omfattende eller
som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som bestar av SEQ ID NO: 86 til 89,
fortrinnsvis SEQ ID NO: 86, et fragment derav, eller en variant av nukleinsyresekvensen eller
fragmentet som er minst 90 % identisk med nukleinsyresekvensen eller fragmentet; eller

(i) (c-8) en hvilken som helst kombinasjon av (c-4) og én eller flere
nukleinsyresekvenser valgt fra gruppen som bestar av:

(c-1) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av Fc-fragment av I1gG,
reseptor, transportgr, alfa (FCGRT) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens
valgt fra gruppen som bestar av SEQ ID NO: 1 til 50, fortrinnsvis SEQ ID NO: 27, et fragment
derav, eller en variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk
med nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(c-2) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av lymfocyttspesifikt
protein 1 (LSP1) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som
bestar av SEQ ID NO: 51 til 72, fortrinnsvis SEQ ID NO: 52, et fragment derav, eller en
variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(c-3) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av kjemokinligand 22

(CCL22) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som bestar
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av SEQ ID NO: 73 til 85, fortrinnsvis SEQ ID NO: 79, et fragment derav, eller en variant av
nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med nukleinsyresekvensen
eller fragmentet,

(c-4) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av
aminoterminalsplittforsterker (Amino-Terminal Enhancer Of Split (AES)) omfattende eller
som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som bestar av SEQ ID NO: 86 til 89,
fortrinnsvis SEQ ID NO: 86, et fragment derav, eller en variant av nukleinsyresekvensen eller
fragmentet som er minst 90 % identisk med nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(c-5) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen til fosfolipase-D-
familiemedlem 3 (PLD3) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra
gruppen som bestar av SEQ ID NO: 90 til 104, fortrinnsvis SEQ ID NO: 96, et fragment derav,
eller en variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(c-6) nukleinsyresekvensen til det ikke-kodende RNA-et fra mitokondrielt kodet 12S
RNA (MT-RNR1) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen
som bestar av SEQ ID NO: 105 til 121, fortrinnsvis SEQ ID NO: 115, et fragment derav, eller
en variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(c-7) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av vevstypeantigen av DR
Beta 4 (HLA-DRB4) av klasse Il (Major Histocompatibility Complex Class Il DR Beta 4
(HLA-DRB4)) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som
bestar av SEQ ID NO: 122 til 143, fortrinnsvis SEQ ID NO: 126, et fragment derav, eller en
variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet, hvori nukleinsyresekvensen (c) er aktiv for a gke
translasjonseffektiviteten og/eller stabiliteten til nukleinsyresekvensen som koder for et peptid
eller protein.

10. RNA-et ifglge krav 9, videre omfattende (d) en nukleinsyresekvens som er en
polyadenylsekvens eventuelt omfattende i polyadenylsekvensen en sekvens av ett eller flere
pafglgende nukleotider som inneholder andre nukleotider enn A-nukleotider, hvori fortrinnsvis
nukleinsyresekvensen (d) er lokalisert ved 3'-enden av RNA-et, og/eller nukleinsyresekvensene
(c) og (d) er aktive for & gke translasjonseffektiviteten og/eller stabiliteten til
nukleinsyresekvensen som koder for et peptid eller protein.

11. RNA-et ifalge krav 9 eller 10, videre omfattende (e) en 5'-hette.
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12.  Fremgangsmate for 4 oppna RNA, omfattende:
(i) tilveiebringe et nukleinsyremolekyl ifglge et hvilket som helst av kravene 1 til 7, og
(ii) transkribere RNA ved anvendelse av nukleinsyremolekylet som mal.

13.  Fremgangsmate for 4 oppna et peptid eller protein, omfattende:

(i) oppna RNA som koder for peptidet eller proteinet ifglge fremgangsmaten ifglge krav
12, og

(i) translatere RNA-et.

14.  Fremgangsmaten ifglge krav 12 eller 13, karakterisert ved at den videre omfatter, far
transkripsjon av nukleinsyremolekylet, spalting av nukleinsyremolekylet.
15.  Fremgangsmate for 4 oppna RNA, omfattende:

(i) koble en nukleinsyresekvens (b) som, nar transkribert, koder for en 3'-utranslatert
region, ved 3'-enden av en transkriberbar nukleinsyresekvens (a) omfattende en
nukleinsyresekvens som koder for et peptid eller protein, hvori nukleinsyresekvens (a) ikke er
naturlig knyttet til nukleinsyresekvensen (b), og

(ii) transkribere den oppnadde nukleinsyren,

den 3'-utranslaterte regionen omfattende

(iia) (b-4) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av
aminoterminalsplittforsterker (Amino-Terminal Enhancer Of Split (AES)) omfattende eller
som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som bestar av SEQ ID NO: 86 til 89,
fortrinnsvis SEQ ID NO: 86, et fragment derav, eller en variant av nukleinsyresekvensen eller
fragmentet som er minst 90 % identisk med nukleinsyresekvensen eller fragmentet; eller

(iib) (b-8) en hvilken som helst kombinasjon av (b-4) og én eller flere
nukleinsyresekvenser valgt fra gruppen som bestar av:

(b-1) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av Fc-fragment av 1gG,
reseptor, transporter, alfa (FCGRT) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens
valgt fra gruppen som bestar av SEQ ID NO: 1 til 50, fortrinnsvis SEQ ID NO: 27, et fragment
derav, eller en variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk
med nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(b-2) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av lymfocyttspesifikt
protein 1 (LSP1) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som
bestar av SEQ ID NO: 51 til 72, fortrinnsvis SEQ ID NO: 52, et fragment derav, eller en
variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(b-3) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av kjemokinligand 22
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(CCL22) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som bestar
av SEQ ID NO: 73 til 85, fortrinnsvis SEQ ID NO: 79, et fragment derav, eller en variant av
nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med nukleinsyresekvensen
eller fragmentet,

(b-4) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av
aminoterminalsplittforsterker (Amino-Terminal Enhancer Of Split (AES)) omfattende eller
som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som bestar av SEQ ID NO: 86 til 89,
fortrinnsvis SEQ ID NO: 86, et fragment derav, eller en variant av nukleinsyresekvensen eller
fragmentet som er minst 90 % identisk med nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(b-5) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen til fosfolipase-D-
familiemedlem 3 (PLD3) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra
gruppen som bestar av SEQ ID NO: 90 til 104, fortrinnsvis SEQ ID NO: 96, et fragment derav,
eller en variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(b-6) nukleinsyresekvensen til det ikke-kodende RNA-et fra mitokondrielt kodet 12S
RNA (MT-RNR1) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen
som bestar av SEQ ID NO: 105 til 121, fortrinnsvis SEQ ID NO: 115, et fragment derav, eller
en variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet,

(b-7) nukleinsyresekvensen til den 3'-utranslaterte regionen av vevstypeantigen av DR
Beta 4 (HLA-DRB4) av klasse Il (Major Histocompatibility Complex Class 11 DR Beta 4
(HLA-DRB4)) omfattende eller som bestar av en nukleinsyresekvens valgt fra gruppen som
bestar av SEQ ID NO: 122 til 143, fortrinnsvis SEQ ID NO: 126, et fragment derav, eller en
variant av nukleinsyresekvensen eller fragmentet som er minst 90 % identisk med
nukleinsyresekvensen eller fragmentet, hvori nukleinsyresekvensene (a) og (b) kan
transkriberes for a gi et vanlig transkript der nukleinsyresekvensen transkribert fra
nukleinsyresekvensen (b) er aktiv for & gke translasjonseffektiviteten og/eller stabiliteten til
nukleinsyresekvensen transkribert fra den transkriberbare nukleinsyresekvensen (a).

16. Fremgangsmaten ifglge krav 15, som videre omfatter kobling av en nukleinsyresekvens
(c) som, nar transkribert, koder for en nukleinsyresekvens som er en polyadenylsekvens
eventuelt omfattende i polyadenylsekvensen en sekvens av én eller flere pafalgende
nukleotider som inneholder andre nukleotider enn A-nukleotider, i 3'-enden av
nukleinsyresekvensen (b), hvori fortrinnsvis nukleinsyresekvensene (a), (b) og (c) kan

transkriberes for a gi et vanlig transkript hvor nukleinsyresekvensene transkribert fra
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nukleinsyresekvensene (b) og (c) er aktive for a gke translasjonseffektiviteten og/eller
stabiliteten til nukleinsyresekvensen transkribert fra den transkriberbare nukleinsyresekvensen
(@).
17.  Fremgangsmate for & oppna et peptid eller protein, omfattende:

(i) oppna RNA ved fremgangsmaten ifglge krav 15 eller 16, og

(i) translatere RNA-et.
18. Fremgangsmaten ifglge et hvilket som helst av kravene 12 til 17, hvori transkripsjon
utfares in vitro.
19. RNA som kan oppnas av fremgangsmaten ifglge et hvilket som helst av kravene 12, 14
til 16 og 18.
20. Fremgangsmate for a oppna et peptid eller protein, omfattende translasjon av RNA
ifglge et hvilket som helst av kravene 8 til 11 og 19.
21. RNA-et ifglge et hvilket som helst av kravene 8 til 11 og 19 for anvendelse i en
fremgangsmate for & transfektere en vertscelle, hvori vertscellen fortrinnsvis er en
antigenpresenterende celle, spesielt en dendrittisk celle, en monocytt eller en makrofag.
22. RNA-et ifalge et hvilket som helst av kravene 8 til 11 og 19 for anvendelse i en
vaksinasjonsfremgangsmate.
23. RNA-et ifalge et hvilket som helst av kravene 8 til 11 og 19 for anvendelse i en

fremgangsmate for & omprogrammere somatiske celler til celler som har stamcelleegenskaper.
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