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<210> 1

<«211> 523
<212> DNA
<213> Homo

<400> 1

croetggtte
aaagctgeta
tactcaccat
acaccageea
tCLtogtygge
crtageccty
titgggaggy
gggcaacage
caataaagtt

<«210> 2
<21il> 61
<212> PRT
«213> Homo
<4Q0> 2

Met Lys Arg
1

val GIn I1e-

5ar Ser pro

35
fhe val ala

50
<210» 3
<211> 12
<212>  PRT
<213> Homo
400> 3

Gly G1n Asn
1

<2il> 4
<23l> 11
<212>  PRT

<213> Pan troglodytes

<430> 4

sapiens

aaaageageo
Ccaagacage
cagertecty
aaccagcagce
cadtgccata
tgeooeltyga
grtgatgeca

aaaccaaaag
cacgaagatc
gtratggtac
ccetecageat
atccacctct
gacagcygec
gacatcacea

caaaataggy gugtaatgat

acccttgtrac

sapiens

trgeaaaaaa

Phe teu Phe Leu teu
5

Gln Thr Gly Leu Ser

ser Ala ser Ser Asn

asn ala 1le Tie Wis

sapiens

55

asp Thr Ser Gin Thr
5

ser GIn Asn ala ghr ser Gin Ser
1

<210> §
<211> 24
<212»> PRYT
<213> Mus
<400> 5

muscuius

gﬁy Gin Ala Thr Ehr Ala ala ser

Thr Lys Lys ggr Pro Leu Lys ser

<210> 6
<211> 48
<21Z2> PRT

<213> Rattus nmorvegicus

aagccrccag
ctaccaaast
agatacaaac
ccagcaacat
tctgcttcag
accatgacte
ggttgtagaa
gtagggycca
adaaaaaaaad

Leu
aiy
Ile

Ley

Ser

Ser

Gly

Thr
Glin
Ser
Phe

Ser
10

Pro
10

Thr
0

Ile
Asn
Gly

Cys

Pro

Ser

AST

acagccctga
gaagcgottc
tggactctca
aageggaggo
ttgaggtgac
gcaagagaat
gttgacaqggc
agragrgcec
aaa

gatcaceraa
ctettectee
ggacaaaacq
attttccttt
acgretcage
CECCTCLate
agtgceatgy

agergoyggt -

Ser Leu Leu ¥a1 Met
5

Asp Thr ser Gin Thr
30 :

Gly Yie Phe Leu Phe -
45

Phe Ser
60

ser

Lys Asn Ser Thr Ser
ik
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60
120
180
240
300
360
420
480
523
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<4G0> b
(ily GIn Aspn Ser Ehr Ala val Thr Thr Psu Ala asn Lys Ala ?ga Thr
1
Thr Ala Ala Ala Thr Thr Lys Ala Ala ala Thr Thr ala The wys Thr
O 23 30

Thr Thr Ala val arg Lys Thr Pro Gly Lys Pro pPro Lys ala
35 40 45

<210~ 7

<21i> 19

<21d> PRT

<213> cCanis familiaris

<480> 7
Gly Asn Ser Thr Thr pPro Arg Met Thr Thr Lys Lys val Lys sSer Ala
1 5 10 15

Thr Pro Ala

<210> 8

<21l> 22

<212> DNA

«213> artificial segquence

<220>
<223> ¢p52-F primer

<400> 8 ‘
cazactgpac tLtcaggaca aa 7 22

210> 9
<211> 22
- <212> DNA
<213> aArvificial Sequence

<220>
<223> CDS2-R primer

<400> &
caactgaage agaagagyryg ga 22

<210> 10

<Zil> 22

<212> ODNA

«213> artificial Seguence

«220>
<223> FOXP3-F primer

<400> 10
atggtttctg asgaagycaa ac 22

<210> 11

«211l> 23

<212> -DhA

<213> Artificial sequence

<2205 o
<223> FOXPI-R primer .

<400> 11
ggactactte aagttcaca aca Z23

<210> 12

«2ils 22

<23i2> ODNA

<21i3> Artificial seguence

@220>
<223> CTLA-4 F primer

<400> 12
aacctacatg atggggaatg ag ) 22

<210=- 13

<21li> 22

<212> DA

<213> Arvificial seqguence

<220> ‘
223> CTLA-4 7 primer

<400> 13 . :
ttacatazat ctggorticg tt . : 22



<210>
<Z1l>
<212>
<213>

<2 30>
223>

<400>

14

21
DNA
Artificial Sequence

GITR-F primer
14

gggaaattca grtitggott ¢

<210>
<211>
<212>»
<213

<220>
223>

<400

15

20

DNA _
Artificial Sequence

GITR-R primer

15

acagegttgt ggotottote

<210>
<211>
<212>
<21 3>

<220>
<223

<4 (>

16

27

DNA, .
Artificial $equence

cpl27 F primer
16 '

cotrtigace tgagtgtogr ct

<210>
<211>
<212
<213

220>
«223>

<400

17

22

DiA

artificial Sequence

Col27 R primer
17

cgtecattig ttitcarcct tt

<210>
<211>
<212>
«213»

<220
<22 3>

<400>

18

22

DNA

artificial Seglence

It2 alpha forward primer

18

tacaggatge aactccrgrc tt

<210>
211>
<212>
<213

220>
<223>

<400>

19

22

DA

Arcificial sequence

Ti2 aipha reverse primer

19

getecagry tagotgtgtt te

<210
<211>
<212>
<213>

<220
<223>

<400>

20

22

DA

Artificial - sequence

IL? beta forward primer

20

grrgrtotee atggorcect ac

<210>
<211>
<21Z>
<213»

<220>
<223>

<400>

21

20

DA '

artificial Sequence

JILZ beta raverse primer

21

311
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21 . ‘

20

22

22

22

22

22




gtCggocttg atgargrget

210> 22

<211l> 22

<212> DNA

<213» artificial sSequence
<220> )

<2Z3> IL1Z alpha forward primer
<408s> 22

CrLcagaagy CCeagacaaal o

210> 23

«2il> 22

<212> DNA

<213» artificial seguence

<220~ .
<223> 1112 alpha reverse primer
<d00> 23

ccaatggtaa acaggoetod ac

<210 24

«211> 37

«212> DNA

<213 aregificial seguence

<220

<223> 1F1 primer

<400 24

gaagticigt tCCagggecs catogaaggt cgrggtg
210> 25

<211> 43

<212> DNA

<213> arvificial seguence

<2Z0>

<223> 1Rl primer

<400> 25

TCAtTIteyg JACTYCPYYt GEOTOCAgEe gUitttacce ggagacag
<210> 76

«21l> 38

<2312>  DHA

«213> artificial ssquence

<Z20>

«223> LFZ? primer

<400 28

gagogttirg 9uggactoya agrteigrec
<210 27

«21i> 30

<d12> DNA

<213 aArtificial sequence

<220

<Z23> 1R2 primer

<400> 27

citgatatog aattoicatt titcgaactyg
<210> 28

«21l= 35

<Z12= D

<213 arvificial Seguence

«220>

<223> 2F primer

<40(0> 28

COLTQItacy gatCcOats AtYARRUgoY toote
«210> 29

<21l> 30

<2i2>  DNA

<213> artificial Sequence

<220>

<223> ZR1 primer

PCT/AU2012/001411

20

22

22

37

48

30

30

35



<400> 29
tecacogota cotoctgagg guctgotogt

<Zi0> 30
<2il> 30
<212> DA
<213 Argificial Sequence

<220>
<gi3> 2RZ primer

<400> 30
trcaccgota cetoctgaga grocagrty

210> 31
«Z1l> 24

<Zlé> ONA &
«2iz> artificial sequence

<220

<223> D52 forward primer

<400> 31

gtrgtgattc agatacasac agua

<210= 32

<211l> 22

<21Z2> DNA

<213 artificial sequence

<220 .

<«2Z23» €052 reverse primer

<400= 32

aggtatigoc aangaagagg aa

<210> 33

<211> 23

<212> DBNA

<213> artificial seguence

<220

<??23» 1L-2 forward primer

<400> 33

tCaagiteca CLLCaagoec vac

<210> 34

«211> 22

<212> BNa

<213> arvificial Seqguence

220> .

«223> IL-2 reverse primer

<400> 34

cetgtaatte tocatootgr to

210> 33

<21l 22

«21E> DA

<213 artificial sequence

<220

<223  1L~4 forward primer

<4(0> 35

rgagagagar catcggratt ©i

<240>» 36

«21l> 22

<212>  DHA

<213 artificial Sequence

220>

223> 1i-4 reverse primer
o <400 35

ctetotgtgy tottortogt tg

<210 37

<211> 22

<Z12> DNA

<213> argificial Segquence

<220>

<223 1u-10 forward primer
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kLY

30

24

22

23

22

22

22
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<400> 37 ,
tcggaaatga tccagtitia cc ) 22

<210> 38

<2il> 21

<212> DNA

<213> artificial sequence

<220>
<223> IL-10 reverse primer

400> 38
atoctgaggy tettcagett ¢© 21

<2i0> 393
<23i1> 21
<2i2> DNA
<213> Arvificial Sequence

<220 '
<223> 1IL-13 forward primer

430> 39 .
gagetgagca acatcacaca a 21

<210~ 40
<211» 21
<212> DNA
<213> Artificial Sequence

<220>
<223> IL-13 reverse primer

<400> 40 .
aatccagggc tacacagaac ¢ : 21

210> 41

<211> 22

<21Z2> DNA

<213> Aartificial seguence

220>
223> rox3p forward primer

<400> 41
atgrtcgoct acttcagaaa Cc 22

210> 42

<21ll> 22

212> DNA

<213> artificial Seguence

<Z220>
<223> FoxP3 reverse primer

<400> 42
caaattcatc tacggtccac ac ‘ . 22

10> 43

<21l 22

<212> DPNA

«213> argificial sequence

<220> -
<223> <0127 forward primer

<400> 43
geccaccaga aacagttaga ag 22

210> 44

<211> 22

<f12> DKA

213> aArvificial sequence

220> .
223> CD127 reverse primer

400> 44
agtcagggea cctagaggaa ag . 22

210> 45

11> 22

<212 DNA :

<213> artificial Seguence

<220>




<223> CTLa-4 forward primer

<400> 45
agttrectyg tcactgergt tt
<210> 46
<21i> 22
<212> DNA :
<213> Artificial sequence
<220> :
<223> CTLA-4 reverse primer
<400> 46 '
TtLtCcacatt Crggoicigt tg
<Z10> 47
<2il> 22
<212> DNA
<213> aArtificial sequence
L <220>
<223> FASLG forward primer
400> 47
cggtggtatt titcatggtt cr
<210> 48
<21l> 23
<212>  DNA
<213 artificial Sequence
<Z220> .
<223> FASLG reverse primer
<400> 48
tgatacttta aggcttiggt tgy
<210> 49
<«2ils 22
<212> DNA .
<213> artificial Seguence
<220>
<223 TGFbl forward primer
<400> 49
tattgcttea gerocacaga ga
210> 50
<211> 22
212> DNA
<213> artificial Seguence
<220> )
<223> TGFbl reverse primer
<400> 50 .
ragacagaag ttggratggt ag
<210> 51
<211= 22
<212% DA
<213>  Artificial sequence
<220>
«223> TGFb2 forward primeyr
<400> 51
taagaggoat criggatgga aa
<«210> 52
<211> " 22
<212> DNA
<213> artificial Sequence
<220>
<223>  TeFb2 reverse primer
<400> 52
Crgaggactt tygrgtglig ag
<210> 53
<211» 22
© <212%  DNA

<213> artificial sequence
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22

22

22

23

22

22

22

22




primer

primer

<220> .
<223> 1IFNg forward primer
400> 53

ca@aaggatyg gtgacatgaa aa
<210> 54

<2il> 22

<212> DHNA

<213> artificial sequence
<220

<223> IFNg reverse primer
<400> 54

ITgCtyttge Tgaagaaggt ag
<210> 55

<Z21l> 22

<212> DNA

<213> arvificial seguence
<220>

<223> 11-12 alpha forward
400> 5% '
tCacgetacs TCCIoLtttt gg
<210> 36

<?11l> 23

<212> DNA

<213> Artificial seguence
<220%

<223> 1L-12 alpha reverse
400> 56

catcigtygt cttcageagg ttt
<210> 57

211> 22

<212> DNA

<213> artificial Sequence
220>

<223> ehi3 forward primer
<400> 57

coctteocgga catcttorct ¢t
«210> 38

<21i> 21

<212> DNA

<213> Artificial sequence
<220> .

<223> Ebi3 reverse primer
<400> 58

gcaatacttg gcatgggort t
<210> 59

<211> 22

<212> DRA

<213> artificial sequence
<2205 :
<223> RrarRA forward primer
<400> 5%

ggacaagaac tgcatcatca ac
<2]10> 60

<211> 20

<Z12> DBNA

<213 artificial Sequence

<220>

<223> RARA reverse primer

<400> B0
gcttgggtge ctotttetic

<210> 6l

211> 22

<212> DNa

<213> artiticial sequence

811
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22

22

22

23

22

21

22

25




G/11

<220>

<223> GITR forward primer
<400> 61

Corageteag ccgagtytag tr
<210> 62.

<2il> 22

<212> DNA

«213> aArtificial sequence
<220 )
<223> GITR reverse primer
<400> &2

cacatatgla corrroteit gg
<2i0> 83

<21l> 23

<212> DNA

<213> artificial sequence
<220

<223> GRANZB forward primer
400> 63
Stoottattog agaggactit grg
<210> 64 '
<2li> 22

<212> DNA

«213> Artificial seguence
220> ] )
<223> GRANZB reverse primer
<400> o4

Ctoagretic TCCLgrLcit tg
<210 6§

211> 22

<212> DNA

«213>» artificial Sequence
<220

<223>  abDHIA forward primer
<400> 65

acaggagage aagtgrgtga ag
<210> 66

<211 22

<212> DHNA

<213> Argificial Sequence
<220 .
<223» ALDHLAZ raverse primer
<400> 6E

LCCACACARE ACCSAQ0A0AY &3
<210>  BY

<21li> 20

<312> DNA_

<213» Aartificial seguence
<220>

«223» ACTIN Torward primer .
<400> &7

gatcigpiac catagettat

<210> 68

<2il> 20 ,
<212> DA

«213> artvificial segquence
<220>

<223>  ACYIN reverse primac
<400> 68

geggtgtiga aggtcicaaa

<210> 69

<211> B37

<212» PRT
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<213> Homoe sapiens
<400> &9

Met Leuy Leuw Pro Leu Leu Leu Ser Ser Lgu Leu Gly Gly Ser &in ala
1 5 1 15
" met asp Gly arg Phe Trp Ile Arg val 6¢In Glu Ser val met val Pro

Glu Gly iéeu Cys Ile ser val z’(r}'c cys ser phe ser Pﬁzr Pra Arg Gin
5
ASD Tgp Thr Gly Ser Thr Pro ala Tyr Gly Tyr Trp Phe'lys ala val
5 .
Thr Glu Thr Thr Lys 6Ty ala pro val Ala Thr Asn His Gln Ser aArg
65 70 75 80
Glu val gla met Ser Thr Arg Gly Arg Sge Gln tew Thr Gly ggp Pro
&5
Ala Lys Gly Asn Cys Ser Leu val Ile arg asp Ala GIn Met Gln Asp
100 105 110
Glu ser Gln Tyr Phe phe Arg val &lu arg Gy Ser Tyr val arg Tyr
115 120 125
Asn Phe Met Asn Asp Gly phe phe Leu Lys val Thr Ala Leu Thr gln
130 135 140
Lys Pro Asp val Tyr Ile ero 6lu Thr Leu glu Pro 61y &ln pro val
145 150 155 160
Thr wal Ile Cys val phe asn Trp Ala Phe GTu 61u Cys Pra Pro #ro
185 170 : 175
ser Phe Ser Trp Thr Gly Ala Alz Leu Ser Ser Gln Gly Thr Lys Pro
180 185 180
Thr Thr ser His phe Ser val Leu Ser Phe Thr Pro Arg Pro Gin Asp
195 200 205
His Asn Thr Asp Leu Thr Cys His val asp Phe Ser Arg Lys Gly val
210 215 220 :
ser val Gin Arg Thr val arg teu Arg val ala Tyr ala Pro Arg Asp
225 230 235 240
eu val Ile ser Ile Ser arg Asp Asn Thr Pro aja Lau Glu Pro Gln
245 250 255
pro Gln Gly asn val pro Tyr Leu Glu Ala Gln Lys Gly Gin phe Leu
260 265 270 .
Arg Leu Leu Cys Ala ala asp Ser Gln Pro Pro Ala Thr Leu Ser Trp
275 . 280 285
val teu ¢la Asn Arg val Leu Ser Ser Ser His Pro Tep Giy Pro Arg
230 295 ' 300
Pro Leu ¢y Leu Glu Leu Pro 6ly val Lys ala Gly asp ser Gly ar
305 310 315 32
Tyr thr Cys Arg Ala Glu Asn Arg Leu Gly Ser Gln Gin Arg Ala Leu
325 . 330 335
Asp Leu Ser val GIn Tyr Pro Pro Glu Asn Leu Arg val et val ser
344 345 350
Gla ala asn Arg Thr val Leu Glu Asn Leu Gly Asn Gly Thr Ser Leu
355 360 365
pro-val Leu 6lu 61y Gln Ser Leu Cys Leu val Cys val Thr His Ser
370 375 380 :
ser Pro Pro Ala Arg Led ser Trp Thr 6ln Arg Gly GIn val Leu Ser
383 T390 395 400
Pro Ser 6in Pro Ser Asp Pro Gly val Leu Glu Leu Pro Arg val Gin
405 416 415
val Glu His Glu 6ly Glu phe Thr Cys His ala arg Mis Pro Leu Gly
420 425 ] 430
ser ¢in His val Ser tLeu Ser Leu Ser val WIS Tyr Ser Pro Lys Leu
435 440 T 445 '
Leu Gly pro Ser Cys Ser Trp Glu Ala Glu Gly Leu HWis Cys Ser Cys
450 455 460
ser Ser 614 Ala Ser Pro Ala Pro Ser Leu Arg Tep Trp teu Gly Glu
465 470 - 47 450
Glu Leu Leu Glu Gly Asn Ser Ser GIn asp Ser Ph€ 6lu val Thr Pro
485 450 495
sar ser Ala Gly Pro Trp Ala asn Ser sep bLeu Ser peu His Gy Gly
. 506 5G5 514
Leu Ser Ser Gly Leu Arg Leu arg Cys 6lu Ala Trp Asn val His Gly
515 520 525
ala Gln ser Gly Ser 11e Leu GIn Leu Pro ASp Lys Lys Gly teu ITe
530 538 540
ser Thr Ala Phe sar aAsn &ly ala rhe Leu Gly Ile Gly Yle Thr ala
545 550 555 ) 560
Let Leu Phe teu Cys Leu ala Leu Ite ITe Met iLys Ile Leu Pro Lys
565 570 575
Arg Arg Thr &1n Thr 6lu Thr Pro Arg Pro Arg Phe Ser Arg His Ser
580 585 590
The Ile Leu asp Tyr Zle asn val val Pro Thr ala Gly Pro Leu Ala
585 &G0 605
Gln Lys Arg asn Gin Lys Ala Thr Pro Asn Ser Pro Arg Thr Pro Leu
610 615 620
pro Pro Gly Ala Pro ser Pro Glu Ser Lys Lys Asn &ln Lys Lys GIn
625 ' 630 635 64¢
Iyr Gln Leu Pro Ser Phe pro Glu Pro Lys Ser Ser Thr Gin ala pro
645 T 650 855
G6lu ser Gin Glu Ser ¢In glu Glu Leu His Tyr ala Thr Leu Asn Phe



660 )
fra Gly val Arg Pro Arg Pro
675

Ala Asp Tyr ala Giu val Lys
6490 635

11/11

BG5S 670
Glu Ala Arg Met Pro Lys Gly Thr Gin
680 685
rhe GIR
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