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1B9 clone

QSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNN
WRPSGIPDRFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCEAWDYYVAAGYFGGGT
KLTVL (SEQ ID NO:1)

LC-CDR1: SGSSSNIGNNYVS (SEQ ID NO:10)

LC-CDR2: GNNWRPS (SEQ ID NO:11)

LC-CDR3: EAWDYYVAAGY (SEQID NO:12)
1H9 clone

QSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNN
WRPSGIPDRFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCDSWDSADASGVFGGGT
KLTVL (SEQ ID NO:2)

LC-CDR1: SGSSSNIGNNYVS (SEQ ID NO:10)
LC-CDR2: GNNWRPS (SEQ ID NO:11)
LC-CDR3: DSWDSADASGV  (SEQ ID NO:13)

1H10

QSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNN
WRPSGIPDRFSGSKSGTSATLGITGLOQTGDEADYYCDSWDYDYAAGVFGGGT
KLTVL (SEQ ID NO:3)

LC-CDR1: SGSSSNIGNNYVS (SEQ ID NO:10)
LC-CDR2: GNNWRPS (SEQ ID NO:11)
LC-CDR3: DSWDYDYAAGV (SEQ ID NO:14)
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2C7 clone

QSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNN
WRPSGIPDRFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCDSWDSYLAAGVFGGGT
KLTVL (SEQ ID NO:4)

LC-CDR1: SGSSSNIGNNYVS (SEQ ID NO:10)

LC-CDR2: GNNWRPS (SEQ ID NO:11)

LC-CDR3: DSWDSYLAAGY (SEQ ID NO:15)
2F4 clone

QSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNN
WRPSGIPDRFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCESWDYDYASGVFGGGT
KLTVL (SEQ ID NO:5)

LC-CDR1: SGSSSNIGNNYVS (SEQ ID NO:10)

LC-CDR2: GNNWRPS (SEQ ID NO:11)

LC-CDR3: ESWDYDYASGV (SEQID NO:16)
2G6 clone

QSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNN
WRPSGIPDRFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCDSWDSSDSSGVFGGGT
KLTVL (SEQ ID NO:6)

LC-CDRH: SGSSSNIGNNYVS (SEQ ID NO:10)
LC-CDR2: GNNWRPS (SEQ ID NO:11)
LC-CDR3: DSWDSSDSSGV  (SEQ ID NO:17)
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1D9 clone

QSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNN
WRPSGIPDRFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCEAWDSAYAAGSFGGGT
KLTVL (SEQ ID NO:7)

LC-CDR1: SGSSSNIGNNYV  (SEQ ID NO:10)

LC-CDR2: GNNWRPS (SEQ ID NO:11)

LC-CDR3: EAWDSAYAAGS (SEQ ID NO:18)
1F4 clone

QSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNN
WRPSGIPDRFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCDSWDAALSAGVFGGGT
KLTVL (SEQ ID NO:8)

LC-CDR1: SGSSSNIGNNYVS (SEQ ID NO:10)

LC-CDR2: GNNWRPS (SEQ ID NO:11)

LC-CDR3: DSWDAALSAGY (SEQID NO:19)
2C8 clone

QSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNN
WRPSGIPDRFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCESWDAAAAAGYFGGGT
KLTVL (SEQ ID NO:9)

LC-CDR1: SGSSSNIGNNYVS (SEQ ID NO:10)
LC-CDR2: GNNWRPS (SEQ ID NO:11)
LC-CDR3: ESWDAAAAAGY (SEQ ID NO:20)
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1B9 clone

QVQLQQWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEIN
HSGSTNYNPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGSDA
WGQGTLVTVSS  (SEQ ID NO:21)

HC-CDR1: GGSFSGYYWS (SEQ ID NO:30), or
GYYWS (SEQ ID NO:61)
HC-CDR2: EINHSGSTNYNPSLKS  (SEQ ID NO:31)
HC-CDR3: GYVAGSDA (SEQ ID NO:32)
1H9 clone

QVQLQQWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEIN
HSGSTNYNPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGFDD
WGQGTLVTVSS (SEQ ID NO:22)

HC-CDR1: GGSFSGYYWS (SEQ ID NO:30), or
GYYWS (SEQ ID NO:61)
HC-CDR2: EINHSGSTNYNPSLKS  (SEQ ID NO:31)
HC-CDR3: GYVAGFDD (SEQ ID NO:33)
1H10

QVQLQQWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEIN
HSGSTNYNPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGFDS
WGQGTLVTVSS (SEQ ID NO:23)

HC-CDR1: GGSFSGYYWS (SEQ ID NO:30), or
GYYWS (SEQ ID NO:61)

HC-CDR2: EINHSGSTNYNPSLKS ~ (SEQ ID NO:31)

HC-CDR3: GYVAGFDS (SEQ ID NO:34)
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2C7 clone

QVQLQQWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEIN
HSGSTNYNPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGYDY
WGQGTLVTVSS  (SEQ ID NO:24)

HC-CDR1: GGSFSGYYWS (SEQ ID NO:30), or
GYYWS (SEQ ID NO:61)
HC-CDR2: EINHSGSTNYNPSLKS  (SEQ ID NO:31)
HC-CDRa: GYVAGYDY (SEQ ID NO:35)
2F4 clone

QVAQLQQWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEIN
HSGSTNYNPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGSDA
WGQGTLVTVSS (SEQ ID NO:25)

HC-CDR1: GGSFSGYYWS (SEQ ID NO:30), or
GYYWS (SEQ ID NO:61)
HC-CDR2: EINHSGSTNYNPSLKS (SEQ ID NO:31)
HC-CDRa3: GYVAGSDA (SEQ ID NO:36)
2G6 clone

QVQLQQWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEIN
HSGSTNYNPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGFDS
WGQGTLVTVSS (SEQ ID NO:26)

HC-CDR1: GGSFSGYYWS (SEQ ID NO:30), or
GYYWS (SEQ ID NO:61)

HC-CDR2: EINHSGSTNYNPSLKS ~ (SEQ ID NO:31)

HC-CDR3: GYVAGFDS (SEQ ID NO:37)
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1D9 clone

QVQLQQWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEIN
HSGSTNYNPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYYAGDDY
WGQGTLVTVSS  (SEQ ID NO:27)

HC-CDR1: GGSFSGYYWS (SEQ ID NO:30), or
GYYWS (SEQ ID NO:61)
HC-CDR2: EINHSGSTNYNPSLKS  (SEQ ID NO:31)
HC-CDR3: GYYAGDDY (SEQ ID NO:38)
1F4 clone

QVAQLQQWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEIN
HSGSTNYNPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGYDY
WGQGTLVTVSS (SEQ ID NO:28)

HC-CDR1: GGSFSGYYWS (SEQ ID NO:30), or
GYYWS (SEQ ID NO:61)
HC-CDR2: EINHSGSTNYNPSLKS (SEQ ID NO:31)
HC-CDRa3: GYVAGYDY (SEQ ID NO:39)
2C8 clone

QVQLQQWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEIN
HSGSTNYNPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGSDA
WGQGTLVTVSS (SEQ ID NO:29)

HC-CDR1: GGSFSGYYWS (SEQ ID NO:30), or
GYYWS (SEQ ID NO:61)

HC-CDR2: EINHSGSTNYNPSLKS  (SEQ ID NO:31)

HC-CDR3: GYVAGSDA (SEQ ID NO:40)
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Clone | CDR L1 | CDRL2 | CDR L3
Light Chain
1B9 SGSSSNIGNNYVS GNNWRPS EAWDYYVAAGY
(SEQ ID NO:10) | (SEQ ID NO:11) (SEQ ID NO:12)
1H9 SGSSSNIGNNYVS | GNNWRPS DSWDSADASGV
(SEQ ID NO:10) | (SEQ ID NO:11) (SEQ ID NO:13)
1H10 SGSSSNIGNNYVS GNNWRPS DSWDYDYAAGV
(SEQ ID NO:10) | (SEQ ID NO:11) (SEQ ID NO:14)
2C7 SGSSSNIGNNYVS | GNNWRPS DSWDSYLAAGV
(SEQ ID NO:10) | (SEQ ID NO:11) (SEQ ID NO:15)
2F4 SGSSSNIGNNYVS | GNNWRPS ESWDYDYASGV
(SEQ ID NO:10) | (SEQ ID NO:11) (SEQ ID NO:16)
2G6 SGSSSNIGNNYVS | GNNWRPS DSWDSSDSSGV
(SEQ ID NO:10) | (SEQ ID NO:11) (SEQ ID NO:17)
1D9 SGSSSNIGNNYV GNNWRPS EAWDSAYAAGS
(SEQ ID NO:10) | (SEQ ID NO:11) (SEQ ID NO:18)
1F4 SGSSSNIGNNYVS | GNNWRPS DSWDAALSAGV
(SEQ ID NO:10) | (SEQ ID NO:11) (SEQ ID NO:19)
2Cs8 SGSSSNIGNNYVS | GNNWRPS ESWDAAAAAGY
(SEQ ID NO:10) | (SEQ ID NO:11) (SEQ ID NO:20)
SGSSSNIGNNYVS | GNNWRPS
Consensus | (SEQ ID NO:10) | (SEQ ID NO:11) | X1X2WDX3X4X5X6X7G X3
Xi=EorD
Xe=AorS
Xs=Y,SorA
Xa=Y,A,DorS
Xs=V,D,Y,LorA
Xe=AorS
X7=AorS
Xs=Y,VorS
(SEQ ID NO:41)
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Clone CDR H1 | CDR H2 \ CDRH3
Heavy Chain
1B9 GGSFSGYYWS EINHSGSTNYNPSLKS | GYVAGSDA
(SEQ ID NO:30), or (SEQ ID NO:31) (SEQ ID NO:32)
GYYWS (SEQ ID NO:61)
1H9 GGSFSGYYWS EINHSGSTNYNPSLKS | GYVAGFDD
(SEQ ID NO:30), or (SEQ ID NO:31) (SEQ ID NO:33)
GYYWS (SEQ ID NO:61)
1H10 GGSFSGYYWS EINHSGSTNYNPSLKS | GYVAGFDS
(SEQ ID NO:30), or (SEQ ID NO:31) (SEQ ID NO:34)
GYYWS (SEQ ID NO:61)
2C7 GGSFSGYYWS EINHSGSTNYNPSLKS | GYVAGYDY
(SEQ ID NO:30), or (SEQ ID NO:31) (SEQ ID NO:35)
GYYWS (SEQ ID NO:61)
2F4 GGSFSGYYWS EINHSGSTNYNPSLKS | GYVAGSDA
(SEQ ID NO:30), or (SEQ ID NO:31) (SEQ ID NO:36)
GYYWS (SEQ ID NO:61)
2G6 GGSFSGYYWS EINHSGSTNYNPSLKS | GYVAGFDS
(SEQ ID NO:30), or (SEQ ID NO:31) (SEQ ID NO:37)
GYYWS (SEQ ID NO:61)
1D9 GGSFSGYYWS EINHSGSTNYNPSLKS | GYYAGDDY
(SEQ ID NO:30), or (SEQ ID NO:31) (SEQ ID NO:38)
GYYWS (SEQ ID NO:61)
1F4 GGSFSGYYWS EINHSGSTNYNPSLKS | GYVAGYDY
(SEQ ID NO:30), or (SEQ ID NO:31) (SEQ ID NO:39)
GYYWS (SEQ ID NO:61)
2C8 GGSFSGYYWS EINHSGSTNYNPSLKS | GYVAGSDA
(SEQ ID NO:30), or (SEQ ID NO:31) (SEQ ID NO:40)
GYYWS (SEQ ID NO:61)
Consensus GGSFSGYYWS EINHSGSTNYNPSLKS | GYZ1AGZ2DZ3
(SEQ ID NO:30), or (SEQ ID NO:31)
GYYWS (SEQ ID NO:61) Zi=VorY
Z>=S,F,Y,D
Zs=A,D,S,Y
(SEQ ID NO:42)
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Light chain variable domains

1B9 clone
>1B9 aa L

QOSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNNWRPSGI
PDRFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCEAWDYYVAAGYFGGGTKLTVL [SEQ 1ID
NO. 1]

>1B9_ntd L

CAGTCTGTGTTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGACAGAAAGTCACCAT
CTCCTGCTCTGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGTATCCTGGTACCAGCAGC
TCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTICATTTATGGCAATAATTGGCGACCCTCAGGGATT
CCTGACCGCTITCTCIGGCTCCAAGTCIGGCACCTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACT
TCAGACTGGGGACGAGGCCGATTATTACTGCGAAGCTTGGGATTATTATGTTGCTGCTG
GGTATTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTICCTA [SEQ ID NO. 43]

1H9 clone
>1H9 aa L

QSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNNWRPSGI
PDRFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCDSWDSADASGVEFGGGTKLTVL [SEQ ID
NO. 2]

>1H9 _ntd L

CAGTCTGTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGICTGCGGCCCCAGGACAGAAAGTCACCAT
CTCCTGCTCTGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGTATCCTGGTACCAGCAGC
TCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTATGGCAATAATTGGCGACCCTCAGGGATT
CCTGACCGCTICTCTGGCTCCAAGTCTGGCACCTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACT
TCAGACTGGGGACGAGGCCGATTATTACTGCGATTCTITGGGATTCIGCTGATGCTICTG
GGGTTTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTICCTA [SEQ ID NO. 44]
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1H10 clone
>1H10_aa_L

QOSVLTQPPSVSAAPGOKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNNWRPSGI
PDREFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCDSWDYDYAAGVEGGGTKLTVL [SEQ ID
NO. 3]

>1H10_ntd_L

CAGTCTGTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGICTGCGGCCCCAGGACAGAAAGTCACCAT
CTCCIGCTCIGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGTATCCTIGGTACCAGCAGC
TCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTATGGCAATAATTGGCGACCCTCAGGGATT
CCTGACCGCTITCTCIGGCTCCAAGTCIGGCACCTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACT
TCAGACTGGGGACGAGGCCGATTATTACTGCGATTCTTGGGATTATGATTATGCTGCTG
GGGTTTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTICCTA [SEQ ID NO. 45]

2C7 clone
>2C7_aa_L

OSVLTQPPSVSAAPGQOKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNNWRPSGI
PDREFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCDSWDSYLAAGVEGGGTKLTVL [SEQ ID
NO. 4]

>2C7_ntd_ L

CAGTCTGIGTTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGACAGAAAGTCACCAT
CTCCTGCICTGGAAGCAGCTICCAACATTIGGGAATAATTATGTATCCTGGTACCAGCAGC
TCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTATGGCAATAATTGGCGACCCTCAGGGATT
CCTGACCGCTITCTCIGGCTCCAAGTCTIGGCACCTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACT
TCAGACTGGGGACGAGGCCGATTATTACTGCGATTCTTGGGATTCTTATCTTGCTGCTG
GGGTTTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTICCTA [SEQ ID NO. 46]
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2F4 clone
>2F4 aa L

QOSVLTQPPSVSAAPGOKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNNWRPSGI
PDREFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCESWDYDYASGVEFGGGTKLTVL [SEQ ID
NO. 5]

>2F4_ntd_ L

CAGTCTGTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGICTGCGGCCCCAGGACAGAAAGTCACCAT
CTCCIGCTCIGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGTATCCTIGGTACCAGCAGC
TCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTATGGCAATAATTGGCGACCCTCAGGGATT
CCTGACCGCTITCTCIGGCTCCAAGTCIGGCACCTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACT
TCAGACTGGGGACGAGGCCGATTATTACTGCGAATCTTGGGATTATGATTATGCTTICTG
GGGTTTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTICCTA [SEQ ID NO. 47]

2G6 clone
>2G6_aa_L

OSVLTQPPSVSAAPGQOKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNNWRPSGI
PDREFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCDSWDSSDSSGVEFGGGTKLTVL [SEQ 1ID
NO. 6]

>2G6_ntd_ L

CAGTCTGIGTTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGACAGAAAGTCACCAT
CTCCTGCICTGGAAGCAGCTICCAACATTIGGGAATAATTATGTATCCTGGTACCAGCAGC
TCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTATGGCAATAATTGGCGACCCTCAGGGATT
CCTGACCGCTITCTCIGGCTCCAAGTCTIGGCACCTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACT
TCAGACTGGGGACGAGGCCGATTATTACTGCGATTCTTGGGATTCTTCTGATTCTICTG
GGGTTTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTICCTA [SEQ ID NO. 48]
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1D9 clone
>1D9_aa_L

QOSVLTQPPSVSAAPGOKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNNWRPSGI
PDREFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCEAWDSAYAAGSFGGGTKLTVL [SEQ ID
NO. 7]

>1D9_ntd_L

CAGTCTGTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGICTGCGGCCCCAGGACAGAAAGTCACCAT
CTCCIGCTCIGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGTATCCTIGGTACCAGCAGC
TCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTATGGCAATAATTGGCGACCCTCAGGGATT
CCTGACCGCTITCTCIGGCTCCAAGTCIGGCACCTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACT
TCAGACTGGGGACGAGGCCGATTATTACTGCGAAGCTTGGGATTCTGCTTATGCTGCTG
GGTCTTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTICCTA [SEQ ID NO. 49]

1F4 clone
>1F4 _aa L

OSVLTQPPSVSAAPGQOKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNNWRPSGI
PDREFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCDSWDAALSAGVEFGGGTKLTVL [SEQ ID
NO. 8]

>1F4_ntd_L

CAGTCTGIGTTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGACAGAAAGTCACCAT
CTCCTGCICTGGAAGCAGCTICCAACATTIGGGAATAATTATGTATCCTGGTACCAGCAGC
TCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTATGGCAATAATTGGCGACCCTCAGGGATT
CCTGACCGCTITCTCIGGCTCCAAGTCTIGGCACCTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACT
TCAGACTGGGGACGAGGCCGATTATTACTGCGATTCTTGGGATGCTGCTCTTTCTGCTG
GGGTTTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTICCTA [SEQ ID NO. 50]
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2C8 clone
>2C8_aa_L

QOSVLTQPPSVSAAPGQKVTISCSGSSSNIGNNYVSWYQQLPGTAPKLLIYGNNWRPSGI
PDRFSGSKSGTSATLGITGLQTGDEADYYCESWDAAAAAGYFGGGTKLTVL [SEQ 1ID
NO. 9]

>2C8_ntd_L

CAGTCTGTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGACAGAAAGTCACCAT
CTCCTIGCTCTGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGTATCCTGGTACCAGCAGC
TCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTATGGCAATAATTGGCGACCCTCAGGGATT
CCTGACCGCTITCTCIGGCTCCAAGTCIGGCACCTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACT
TCAGACTGGGGACGAGGCCGATTATTACTGCGAATCTTGGGATGCTIGCTGCTGCTGCTG
GGTATTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTICCTA [SEQ ID NO. 51]

Heavy chain variable domains

1B9 clone
>1B9 _aa_H

OVQLOOWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEINHSGSTNY
NPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGSDAWGQGTLVIVSS
[SEQ ID NO. 21]

>1B9_ntd_H

CAGGTGCAGCTACAGCAGTGGGGCGCAGGACTGTTGAAGCCTTCGGAGACCCTGTCCCT
CACCTGCGCTGTCTATGGTGGGTCCTTCAGTGGTTACTACTGGAGCTGGATCCGCCAGC
CCCCAGGGAAGGGGCTGGAGTGGATTGGGGAAATCAATCATAGTGGAAGCACCAACTAC
AACCCGTCCCTCAAGAGTCGAGTCACCATATCAGTAGACACGTCCAAGAACCAGTTCTC
CTTGAAACTGAGCTCTGTGACCGCCGCGGACACGGCTGTGTATTACTGTGCGAGAGGCT
ATGTTGCTGGCTCTGATGCTTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCAAGC  [SEQ
ID NO. 52]
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1H9 clone
>1H9 aa H

QVOLOOWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEINHSGSTNY
NPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGEFDDWGQGTLVTIVSS
[SEQ ID NO. 22]

>1H9 _ntd H

CAGGTGCAGCTACAGCAGTGGGGCGCAGGACTGTTGAAGCCTTCGGAGACCCTGTCCCT
CACCTGCGCTGTCTATGGTGGGTCCTTCAGTGGTTACTACTGGAGCTGGATCCGCCAGC
CCCCAGGGAAGGGGCTGGAGTGGATTGGGGAAATCAATCATAGTGGAAGCACCAACTAC
AACCCGTICCCTCAAGAGTICGAGTICACCATATCAGTAGACACGTCCAAGAACCAGTICTC
CTTGAAACTGAGCTCIGTGACCGCCGCGGACACGGCIGTGTATTACTGTGCGAGAGGCT
ATGTTGCTGGCTITTGATGATTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCAAGC [SEQ
ID NO. 53]

1H10 clone
>1H10 aa_H

OVOLOOWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEINHSGSTNY
NPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGEFDSWGQGTLVIVSS
[SEQ ID NO. 23]

>1H10_ntd_H

CAGGTGCAGCTACAGCAGTGGGGCGCAGGACTGTTGAAGCCTTCGGAGACCCTGTCCCT
CACCTGCGCTGTCTATGGTGGGTCCTTCAGTIGGTTACTACTGGAGCTGGATCCGCCAGC
CCCCAGGGAAGGGGCTIGGAGTGGATTIGGGGAAATCAATCATAGTGGAAGCACCAACTAC
AACCCGTICCCTCAAGAGTICGAGTCACCATATCAGTAGACACGTCCAAGAACCAGTICTC
CTTGAAACTGAGCTCIGTGACCGCCGCGGACACGGCTIGTGTATTACTGTGCGAGAGGCT
ATGTTGCTGGCTITTGATTICTTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCAAGC [SEQ
ID NO. 54]
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2C7 clone
>2C7_aa_H

QVOLOOWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEINHSGSTNY
NPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGYDYWGQGTLVIVSS
[SEQ ID NO. 24]

>2C7_ntd_H

CAGGTGCAGCTACAGCAGTGGGGCGCAGGACTGTTGAAGCCTTCGGAGACCCTGTCCCT
CACCTGCGCTGTCTATGGTGGGTCCTTCAGTGGTTACTACTGGAGCTGGATCCGCCAGC
CCCCAGGGAAGGGGCTGGAGTGGATTGGGGAAATCAATCATAGTGGAAGCACCAACTAC
AACCCGTICCCTCAAGAGTICGAGTICACCATATCAGTAGACACGTCCAAGAACCAGTICTC
CTTGAAACTGAGCTCIGTGACCGCCGCGGACACGGCIGTGTATTACTGTGCGAGAGGCT
ATGTTGCTGGCTATGATTATTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCAAGC [SEQ
ID NO. 55]

2F4 clone
>2F4_aa_H

OVOLOOWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEINHSGSTNY
NPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGSDAWGQGTLVIVSS
[SEQ ID NO. 25]

>2F4_ntd_H

CAGGTGCAGCTACAGCAGTGGGGCGCAGGACTGTTGAAGCCTTCGGAGACCCTGTCCCT
CACCTGCGCTGTCTATGGTGGGTICCTTCAGTIGGTTACTACTGGAGCTGGATCCGCCAGC
CCCCAGGGAAGGGGCTIGGAGTGGATTIGGGGAAATCAATCATAGTGGAAGCACCAACTAC
AACCCGTICCCTCAAGAGTCGAGTCACCATATCAGTAGACACGTCCAAGAACCAGTICTC
CTTGAAACTGAGCTCIGTGACCGCCGCGGACACGGCTIGTGTATTACTGTGCGAGAGGCT
ATGTTGCTGGCTICTGATGCTTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCAAGC [SEQ
ID NO. 56]

Figure 4 (Cont.)
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2G6 clone
>2G6_aa_H

QVOLOOWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEINHSGSTNY
NPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGEFDSWGQGTLVIVSS
[SEQ ID NO. 26]

>2G6_ntd_H

CAGGTGCAGCTACAGCAGTGGGGCGCAGGACTGTTGAAGCCTTCGGAGACCCTGTCCCT
CACCTGCGCTGTCTATGGTGGGTCCTTCAGTGGTTACTACTGGAGCTGGATCCGCCAGC
CCCCAGGGAAGGGGCTGGAGTGGATTGGGGAAATCAATCATAGTGGAAGCACCAACTAC
AACCCGTICCCTCAAGAGTICGAGTICACCATATCAGTAGACACGTCCAAGAACCAGTICTC
CTTGAAACTGAGCTCIGTGACCGCCGCGGACACGGCIGTGTATTACTGTGCGAGAGGCT
ATGTTGCTGGCTITTGATICTTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCAAGC [SEQ
ID NO. 57]

1D9 clone
>1D9 aa_ H

OVOLOOWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEINHSGSTNY
NPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYYAGDDYWGQGTLVIVSS
[SEQ ID NO. 27]

>1D9_ntd H

CAGGTGCAGCTACAGCAGTGGGGCGCAGGACTGTTGAAGCCTTCGGAGACCCTGTCCCT
CACCTGCGCTGTCTATGGTGGGTCCTTCAGTIGGTTACTACTGGAGCTGGATCCGCCAGC
CCCCAGGGAAGGGGCTIGGAGTGGATTIGGGGAAATCAATCATAGTGGAAGCACCAACTAC
AACCCGTICCCTCAAGAGTICGAGTCACCATATCAGTAGACACGTCCAAGAACCAGTICTC
CTTGAAACTGAGCTCIGTGACCGCCGCGGACACGGCTIGTGTATTACTGTGCGAGAGGCT
ATTATGCTGGCGATGATTATTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCAAGC [SEQ
ID NO. 58]
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1F4 clone
>1F4 _aa H

QVOLOOWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEINHSGSTNY
NPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGYDYWGQGTLVIVSS
[SEQ ID NO. 28]

>1F4_ntd_H

CAGGTGCAGCTACAGCAGTGGGGCGCAGGACTGTTGAAGCCTTCGGAGACCCTGTCCCT
CACCTGCGCTGTCTATGGTGGGTCCTTCAGTGGTTACTACTGGAGCTGGATCCGCCAGC
CCCCAGGGAAGGGGCTGGAGTGGATTGGGGAAATCAATCATAGTGGAAGCACCAACTAC
AACCCGTICCCTCAAGAGTICGAGTICACCATATCAGTAGACACGTCCAAGAACCAGTICTC
CTTGAAACTGAGCTCIGTGACCGCCGCGGACACGGCIGTGTATTACTGTGCGAGAGGCT
ATGTTGCTGGCTATGATTATTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCAAGC [SEQ
ID NO. 59]

2C8 clone
>2C8 _aa_H

OVOLOOWGAGLLKPSETLSLTCAVYGGSFSGYYWSWIRQPPGKGLEWIGEINHSGSTNY
NPSLKSRVTISVDTSKNQFSLKLSSVTAADTAVYYCARGYVAGSDAWGQGTLVIVSS
[SEQ ID NO. 29]

>2C8_ntd_H

CAGGTGCAGCTACAGCAGTGGGGCGCAGGACTGTTGAAGCCTTCGGAGACCCTGTCCCT
CACCTGCGCTGTCTATGGTGGGTCCTTCAGTIGGTTACTACTGGAGCTGGATCCGCCAGC
CCCCAGGGAAGGGGCTIGGAGTGGATTIGGGGAAATCAATCATAGTGGAAGCACCAACTAC
AACCCGTICCCTCAAGAGTICGAGTCACCATATCAGTAGACACGTCCAAGAACCAGTICTC
CTTGAAACTGAGCTCIGTGACCGCCGCGGACACGGCTIGTGTATTACTGTGCGAGAGGCT
ATGTTGCTGGCTICTGATGCTTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCAAGC [SEQ
ID NO. 60]
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PCT/SG2015/050414

1H10 2.9x10° 2.3x10°
1B9 4.3x10° 2.8x10°
2F4 8.7x10° 1.4x10*
2G6 1.3x10* 2.2x10*
1H9 1.6x10% 7.0x10°
1D9 1.8x10* 1.8x10*
2C7 2.1x10* 1.9x10*
1F4 3.0x10% 2.9x10%
2C8 4.1x10* 3.9x10*

Figure 5
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Purified T cells : AML cells
111 ratio 60 Hl DENV bispecific (negative ctl)
24h incubation 2C7 biscpecific
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tandem di-schv
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