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DESCRIPCION
Composiciones y método para medir y calibrar el sesgo de la amplificacion en reacciones de PCR multiplexadas
Antecedentes de la invencion
Campo de la invencion

La presente descripcion se refiere en general a la secuenciacion de alta capacidad cuantitativa de ADN que codifica
receptores del sistema inmunitario adaptativo (p. ej., ADN que codifica receptores de linfocitos T (TCR) e
inmunoglobulinas (IG)) en reacciones de amplificaciéon de acido nucleico multiplexadas. En particular, las
composiciones y métodos descritos en la presente memoria superan distorsiones indeseables en la cuantificacion de
las secuencias que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo que pueden ser resultado del uso
sesgado en mayor cantidad y/o uso en menor cantidad de cebadores de oligonucledtidos especificos en la
amplificacion de ADN multiplexada.

Descripcion de la técnica relacionada

El sistema inmunitario adaptativo usa varias estrategias para generar un repertorio de receptores de antigenos de
linfocitos T y B, es decir, receptores del sistema inmunitario adaptativo, con suficiente diversidad para reconocer el
universo de potenciales patdégenos. La capacidad de los linfocitos T para reconocer el universo de antigenos
asociados con diferentes canceres u organismos infecciosos es conferida por su receptor de antigeno de linfocitos T
(TCR), que es un heterodimero de una cadena a (alfa) del locus de TCRA y una cadena B (beta) del locus de TCRB,
o un heterodimero de una cadena y (gamma) del locus de TCRG y una cadena & (delta) del locus de TCRD. Las
proteinas que componen estas cadenas son codificadas por ADN, que en células linfoides usa un mecanismo de
reordenacion unico para generar una diversidad tremenda de TCR. Este receptor de reconocimiento inmunitario de
multiples subunidades se asocia con el complejo CD3 y se une a péptidos presentados por las proteinas del
complejo mayor de histocompatibilidad (MHC) de clase | o MHC de clase Il en la superficie de las células
presentadoras de antigeno (APC). La unién del TCR al péptido antigénico en la APC es el suceso central en la
activacion de los linfocitos T, que ocurre en una sinapsis inmunolégica en el punto de contacto entre el linfocito T y la
APC.

Cada péptido TCR contiene regiones determinantes de la complementariedad (CDR) variables, asi como regiones
armazon (FR) y una region constante. La diversidad de secuencias de los linfocitos T o3 esta determinada en gran
medida por la secuencia de aminoacidos de los bucles de la tercera region determinante de la complementariedad
(CDR3) de los dominios variables de las cadenas a y B, cuya diversidad es resultado de la recombinacion entre los
segmentos génicos variable (Vg), de diversidad (Dg), y de union (Jg) en el locus de la cadena B, y entre segmentos
génicos Vq y Jq analogos en el locus de la cadena a, respectivamente. La existencia de multiples segmentos génicos
en los locus de la cadena a y B del TCR permite que sea codificado un gran nimero de secuencias de CDR3
distintas. La diversidad de secuencia del CDR3 aumenta mas por la adicién y eliminacion independientes de
nucleotidos en las uniones Vp-Dg, Dg-dg, ¥ Va-Jo durante el proceso de la reorganizacion de genes del TCR. En
relacién con esto, hay inmunocompetencia derivada de la diversidad de TCR.

El heterodimero de TCR yd se distingue del de TCR af en que codifica un receptor que interacciona estrechamente
con el sistema inmunitario innato, y reconoce al antigeno de una forma no dependiente de HLA. EI TCRyd es
expresado pronto en el desarrollo, y tiene una distribucion anatomica especializada, especificidades Unicas de
patégeno y molécula pequefia, y un amplio espectro de interacciones celulares innatas y adaptativas. Se establece
pronto en la ontogenia un patron sesgado de la expresion de los segmentos V y J del TCRy. Por consiguiente, el
repertorio diverso de TCRy en tejidos adultos es el resultado de expansion periférica amplia después de
estimulacion por exposicién ambiental a moléculas patdégenas y toxicas.

Las inmunoglobulinas (Igs o IG), también denominadas en la presente memoria receptores de linfocitos B (BCR),
son proteinas expresadas por linfocitos B que consisten en 4 cadenas de polipéptidos, dos cadenas pesadas
(cadenas H) del locus IGH y dos cadenas ligeras (cadenas L) del locus IGK o del IGL, que forman una estructura
HzL». Las cadenas H y L contiene cada una tres regiones determinantes de la complementariedad (CDR) implicadas
en el reconocimiento de antigenos, asi como regiones armazén y un dominio constante, analogo al TCR. Las
cadenas H de las Ig son expresadas inicialmente como isoformas unidas a membrana, usando los exones de las
regiones constantes IGM o IGD, pero después del reconocimiento del antigeno, la region constante puede cambiar
de clase a varios isotipos adicionales, que incluyen IGG, IGE e IGA. Como con los TCR, la diversidad de las Ig
indiferenciadas en un individuo se determina principalmente por las regiones determinantes de la
complementariedad hipervariables (CDR). Similar al TCRB, el dominio CDR3 de las cadenas H es creado por la
union combinatoria de los segmentos génicos de Vu, Dy, ¥ Ju. La diversidad de secuencia del dominio hipervariable
aumenta mas por la adicion y eliminacion independiente de nucleétidos en las uniones Vy-Dy, Du-Ju ¥ Vi-Jdu durante
el proceso de reordenacion de genes. Distinto del TCR, la diversidad de secuencia de la I|g aumenta mas por
hipermutacioén somatica (SHM) por el gen de IG reordenado después de que un linfocito B indiferenciado reconoce
inicialmente un antigeno. El proceso de la SHM no esta restringido a la CDR3 y por lo tanto puede introducir
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cambios en la secuencia de la linea germinal en las regiones armazon, CDR1 y CDR2, asi como en la CDR3
reordenada somaticamente.

Puesto que el sistema inmunitario adaptativo funciona en parte por expansion clonal de células que expresan TCR y
BCR unicos, es importante medir con precision los cambios en la abundancia total de cada uno de los clones de
linfocitos T o linfocitos B, para entender la dinamica de una respuesta inmunitaria adaptativa. Por ejemplo, un ser
humano sano tiene unos pocos millones de cadenas de TCRR reordenadas Unicas, cada una transportada en
cientos a miles de linfocitos T clonales, del casi trilléon de linfocitos T en un individuo sano. Usando avances en la
secuenciacion de alta capacidad, recientemente ha surgido un nuevo campo de la inmunologia molecular para el
perfil de amplios repertorios de TCR y BCR. Se describen composiciones y métodos para la secuenciacion de
secuencias de genes de receptores del sistema inmunitario adaptativo reordenados y para la determinacion del
clonotipo en los documentos U.S.A.N. 13/217.126 (US2012058902), U.S.A.N. 12/794.507 (US0O2010330571);
PCT/US2011/026373 (WO2011106738); PCT/US2011/049012 (W0O2012027503); y WO2010053587.

Hasta la fecha, se han usado diferentes estrategias para secuenciar acidos nucleicos que codifican receptores del
sistema inmunitario adaptativo cuantitativamente con alto rendimiento, y estas estrategias se pueden distinguir, por
ejemplo, por el procedimiento que se usa para amplificar las regiones que codifican el CDRS3, y por la eleccion de la
secuenciacion del ADN genomico (ADNg) o ARN mensajero (ARNm).

La secuenciacion del ARNm es un método potencialmente mas facil que la secuenciacion del ADNg, porque los
sucesos de corte y empalme del ARNm eliminan el intrén entre los segmentos J y C. Esto permite la amplificacion de
los receptores del sistema inmunitario adaptativo (p. ej., TCR o Ig) que tienen diferentes regiones V y regiones J
usando un cebador de PCR 3' comun en la region C. Para cada TCRp, por ejemplo, los 13 segmentos J tienen todos
menos de 60 pares de bases (pb) de longitud. Por lo tanto, los sucesos de corte y empalme dan secuencias de
polinucledtidos idénticas que codifican las regiones constantes de TCRf (independientemente de que secuencias V
y J se usen) con menos de 100 pb de la unién VDJ reordenada. Después, el ARNm cortado y empalmado se puede
transcribir de forma inversa en ADN complementario (ADNc) usando cebadores poli-dT complementarios de la cola
de poli-A del ARNm, cebadores pequefios aleatorios (normalmente hexameros o nonameros) u oligonucleétidos
especificos del segmento C. Esto produciria una biblioteca no sesgada de ADNc de TCR (porque todos los ADNc
son cebados con el mismo oligonucledtido, sea poli-dT, hexamero aleatorio u oligdmero especificos de segmento C),
que después se puede secuenciar para obtener informacion sobre el segmento V y J usado en cada reordenacion,
asi como la secuencia especifica del CDR3. Dicha secuenciacion podria usar tecnologia de CDR3 que abarca
lecturas largas ("lectura larga") individuales, o en su lugar podria implicar el ensamblaje al azar ("shotgun") de las
secuencias mas largas usando bibliotecas fragmentadas y lecturas de secuencia mas cortas de mayor rendimiento.

Los esfuerzos para cuantificar el nimero de células en una muestra que expresan un TCR reordenado particular (o
Ig) basado en la secuenciacion de ARNm eran, no obstante, dificiles de interpretar, porque cada célula expresa
potencialmente diferentes cantidades de ARNm de TCR. Por ejemplo, los linfocitos T activados in vitro tienen 10-100
veces mas ARNm por célula que los linfocitos T quiescentes. Hasta la fecha, hay informacién muy limitada sobre la
cantidad relativa de ARNm de TCR en linfocitos T de diferentes estados funcionales, y por lo tanto, la cuantificacion
del ARNm en masa no mide necesariamente de forma precisa el numero de células que llevan cada una
reordenacion de TCR clonal.

La mayoria de los linfocitos T, por otra parte, tienen un gen de TCRa reordenado productivamente y un gen de TCRB
reordenado productivamente (o dos TCRy y TCR® reordenados), y la mayoria de los linfocitos B tienen un gen de
cadena pesada de Ig reordenado productivamente y un gen de cadena ligera de Ig reordenado productivamente
(sea IGK o IGL) de modo que la cuantificacion en una muestra de ADN gendmico que codifica los TCR y BCR
deberia correlacionarse directamente, respectivamente, con el nimero de linfocitos T o B en la muestra. La
secuenciacion gendémica de polinucledtidos que codifican una cualquiera o mas de las cadenas de receptor
inmunitario del sistema adaptativo implica convenientemente amplificar con igual eficacia todas de las muchas
posibles secuencias de CDR3 reordenadas que estan presentes en una muestra que contiene ADN de células
linfoides de un sujeto, seguido de secuenciacion cuantitativa, de modo que se puede obtener una medicion
cuantitativa de la abundancia relativa de cada clonotipo de CDR3 reordenado.

Sin embargo, se encuentran dificultades con dichos procedimientos, en cuanto que puede no lograrse facilmente las
eficacias de amplificacion y secuenciacion para cada clon reordenado usando PCR multiplexada. Por ejemplo, en el
TCRB cada clon usa uno de 54 posibles genes que codifican la regién V de la linea germinal y uno de 13 posibles
genes que codifican la regién J. La secuencia de ADN de los segmentos V y J es necesariamente diversa, con el fin
de generar un repertorio inmunitario adaptativo diverso. Esta diversidad de secuencia hace que sea imposible
disefiar una secuencia de cebador universal Unica que se reasocie con todos los segmentos V (o segmentos J) con
igual afinidad, y produzca muestras de ADN complejas en las que la determinacion precisa de las multiples
secuencias distintas contenidas en las mismas esta impedida por limitaciones técnicas basadas en la capacidad de
cuantificar una pluralidad de especies moleculares simultaneamente usando la amplificacion multiplexada y la
secuenciacion de alto rendimiento.

Uno o mas factores pueden dar lugar a artefactos que sesgan la correlacion entre los resultados de datos de
secuenciacion y el numero de copias en un clonotipo de entrada, comprometiendo la capacidad de obtener datos
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cuantitativos fiables a partir de las estrategias de secuenciacion que se basan en amplificacién multiplexada de un
coleccion muy diversa de moldes de genes de TCR. Estos artefactos a menudo son resultado del uso desigual de
diversos cebadores durante la etapa de amplificacion multiplexada. Dicho uso sesgado de uno o mas cebadores
oligonucledtidos en una reaccidon multiplexada que usa diversos moldes de amplificacion, puede surgir como una
funcion de las diferentes cinéticas de reasociacion debido a una o mas diferencias en la composicion de bases
nucleotidicas de los moldes y/o cebadores oligonucledtidos, diferencias en la longitud de moldes y/o cebadores, la
polimerasa particular que se usa, las temperaturas de la reaccién de amplificacion (p. €j., temperaturas de
reasociacion, alargamiento y/o desnaturalizacion), y/u otros factores (p. ej., Kanagawa, 2003 J. Biosci. Bioeng.
96:317; Day et al., 1996 Hum. Mol. Genet. 5:2039; Ogino et al., 2002 J. Mol. Diagnost. 4:185; Barnard et al., 1998
Biotechniques 25:684; Aird et al., 2011 Genome Biol. 12:R18).

Claramente, siguen siendo necesarias composiciones y métodos mejorados que permitiran la cuantificacion precisa
de la diversidad de secuencias de ADN que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo en muestras
complejas, de una forma que evite los resultados sesgados tales como representacion errénea mayor o menos de
secuencias individuales debido a sesgos en la amplificacién de moldes especificos en un conjunto de cebadores
oligonucledtidos usado para la amplificacion multiplexada de una poblacion de ADN molde compleja. Las
realizaciones aqui descritas abordan esta necesidad y proporcionan otras ventajas relacionadas.

Compendio de la invencion

Una composicion para normalizar la eficacia de la amplificacion de un conjunto de cebadores oligonucledétidos, que
puede amplificar moléculas de acido nucleico reordenadas que codifican uno o mas receptores del sistema
inmunitario adaptativo en una muestra biolégica, que comprende moléculas de acido nucleico reordenadas de
células linfoides de un sujeto mamifero, comprendiendo cada receptor del sistema inmunitario adaptativo una regién
variable y una region de unién, comprendiendo la composiciéon una pluralidad de oligonucledtidos molde que tienen
una pluralidad de secuencias de oligonucledtido de formula general: 5'-U1-B1-V-B2-R-B3-J-B4-U2-3' [I] en donde: (a)
V es un polinucleétido que comprende al menos 20 y no mas de 1000 nucledtidos contiguos de una region variable
(V) del receptor del sistema inmunitario adaptativo, o su complementario, y comprendiendo cada polinucleétido V
una secuencia de oligonucledtido Unica; (a) J es un polinucleétido que comprende al menos 15 y no mas de 600
nucledtidos contiguos de una region de unidon (J) del receptor del sistema inmunitario adaptativo, o su
complementario, y comprendiendo cada polinucleétido J una secuencia de oligonucleétido unica; (c) U1 es nada o
comprende una secuencia de oligonucledtido que se selecciona de (i) una primera secuencia de oligonucledtido
adaptador universal, y (ii) una primera secuencia de oligonucleétido especifico de plataforma de secuenciacion, que
esta unida a y situada 5' respecto a una primera secuencia de oligonucleétido adaptador universal; (c) U2 es nada o
comprende una secuencia de oligonucleétido que se selecciona de (i) una segunda secuencia de oligonucleétido
adaptador universal, y (ii) una segunda secuencia de oligonucleétido especifico de plataforma de secuenciacion, que
esta unida a y situada 5' respecto a una segunda secuencia de oligonucleétido adaptador universal; (e) B1, B2, B3 y
B4 son cada uno independientemente nada o cada uno comprende un oligonucleétido B que comprende una
secuencia de codigo de barras de 3-25 nucledtidos contiguos, en donde cada B1, B2, B3 y B4 comprende una
secuencia de oligonucledtidos que identifica de forma Unica, como una combinacion emparejada, (i) la secuencia de
oligonucledtido V unica de (a) y (ii) la secuencia de oligonucleétido J unica de (b); (f) R es nada o comprende un sitio
de reconocimiento de enzimas de restricciéon que comprende una secuencia de oligonucleétido que esta ausente en
(a)-(e), y en donde: (g) la pluralidad de oligonucleétidos molde comprende al menos a o al menos b secuencias de
oligonucledtidos Unicas, la que sea mas larga, en donde a es el niumero de segmentos génicos que codifican la
region V de receptor del sistema inmunitario adaptativo Unica en el sujeto, y b es el nimero de segmentos génicos
que codifican la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo Gnica en el sujeto, y la composicion
comprende al menos un oligonucleétido molde para cada polinucleétido V Unico y al menos un oligonucleétido molde
para cada polinucleétido J unico.

En una realizacion, a es de 1 a un niumero de segmentos génicos V maximo en el genoma de mamifero del sujeto.
En ofra realizacion, b es de 1 a un nimero de segmentos génicos J maximo en el genoma de mamifero del sujeto.
En otras realizaciones, aes 1o b es 1.

En algunas realizaciones, la pluralidad de oligonucleétidos molde comprende al menos (a x b) secuencias de
oligonucledtidos unicas, donde a es el numero de segmentos génicos que codifican la region V del receptor del
sistema inmunitario adaptativo Unicos en el sujeto mamifero, y b es el nimero de segmentos génicos que codifican
la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo unicos en el sujeto mamifero, y la composicion comprende
al menos un oligonucledtido molde para cada combinacién posible de un segmento génico que codifica la region V'y
un segmento génico que codifica la regidon J. En una realizacion, J comprende una region constante de la secuencia
génica que codifica la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo.

En otra realizacion, el receptor del sistema inmunitario adaptativo se selecciona del grupo que consiste en TCRB,
TCRG, TCRA, TCRD, IGH, IGK e IGL. En algunas realizaciones, el polinucleétido V de (a) codifica un polipéptido de
la regién V del receptor TCRB, TCRG, TCRA, TCRD, IGH, IGK o IGL. En otras realizaciones, el polinucleétido J de
(b) codifica un polipéptido de la region J del receptor TCRB, TCRG, TCRA, TCRD, IGH, IGK o IGL.

En algunas realizaciones, hay un codén de parada entre V y B2.
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En una realizacién, cada oligonucleétido molde en la pluralidad de oligonucleétidos moldes esta presente en una
cantidad sustancialmente equimolar. En ofra realizacion, la pluralidad de oligonucleétidos molde tiene una pluralidad
de secuencias de féormula general (I) que se selecciona de: (1) la pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de
férmula general (1) en las que los polinucledtidos V y J tienen las secuencias V y J de TCRB expuestas en al menos
un conjunto de 68 SEQ ID NO de V y J de TCRB en las figuras 5a-51 como conjunto 1 de V/J de TCRB, conjunto 2
de V/J de TCRB, conjunto 3 de V/J de TCRB, conjunto 4 de V/J de TCRB, conjunto 5 de V/J de TCRB, conjunto 6 de
V/J de TCRB, conjunto 7 de V/J de TCRB, conjunto 8 de V/J de TCRB, conjunto 9 de V/J de TCRB, conjunto 10 de
V/J de TCRB, conjunto 11 de V/J de TCRB, conjunto 12 de V/J de TCRB y conjunto 13 de V/J de TCRB; (2) la
pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de férmula general (1) en las que los polinucledtidos V y J tienen las
secuencias de V y J de TCRG expuestas en al menos un conjunto de 14 SEQ ID NO de V y J de TCRG en las
figuras 6a y 6b como conjunto 1 de V/J de TCRG, conjunto 2 de V/J de TCRG, conjunto 3 de V/J de TCRG, conjunto
4 de V/J de TCRG y conjunto 5 de V/J de TCRG; (3) la pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de formula
general () en las que los polinucledtidos V y J tienen las secuencias de V y J de IGH expuestas en al menos un
conjunto de 127 SEQ ID NO de V y J de IGH en las figuras 7a-7m como conjunto 1 de V/J de IGH, conjunto 2 de V/J
de IGH, conjunto 3 de V/J de IGH, conjunto 4 de V/J de IGH, conjunto 5 de V/J de IGH, conjunto 6 de V/J de IGH,
conjunto 7 de V/J de IGH, conjunto 8 de V/J de IGH y conjunto 9 de V/J de IGH; (4)

la pluralidad de secuencias de oligonucleotidos de formula general (1) expuestas en las SEQ ID NO: 3157-4014; (5)
pluralidad de secuencias de oligonucledtidos de férmula general (I) expuestas en las SEQ ID NO: 4015-4084; (6)
pluralidad de secuencias de oligonucledtidos de férmula general (I) expuestas en las SEQ ID NO: 4085-5200; (7)
pluralidad de secuencias de oligonucledtidos de férmula general (I) expuestas en las SEQ ID NO: 5579-5821; (8)
pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de formula general (I) expuestas en las SEQ ID NO: 5822-6066; y (9)
pluralidad de secuencias de oligonucledtidos de formula general (I) expuestas en las SEQ ID NO: 6067-6191.

En algunas realizaciones, V es un polinucleétido que comprende al menos 30, 60, 90, 120, 150, 180 o 210
nucledtidos contiguos de la secuencia génica que codifica la regién V del receptor del sistema inmunitario
adaptativo, o su complementario. En otra realizacion, V es un polinucleétido que comprende como maximo 900, 800,
700, 600 o 500 nucledtidos contiguos de la secuencia génica que codifica la region V del receptor del sistema
inmunitario adaptativo, o su complementario.

En otra realizaciéon, J es un polinucleétido que comprende al menos 16-30, 31-60, 61-90, 91-120 o 120-150
nucledétidos contiguos de la secuencia génica que codifica la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo,
o su complementario. En otra realizacion, J es un polinucleétido que comprende como maximo 500, 400, 300 o 200
nucledétidos contiguos de la secuencia génica que codifica la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo,
0 su complementario.

En algunas realizaciones, cada oligonucleétido molde es menor que 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 400, 300 o 200
nucleétidos de longitud.

En otras realizaciones, la composicion incluye un conjunto de cebadores oligonucleétidos que es capaz de amplificar
moléculas de acido nucleico reordenadas que codifican uno o mas receptores del sistema inmunitario adaptativo,
que comprende una pluralidad a' de cebadores oligonucleétidos del segmento V Unicos y una pluralidad b' de
cebadores oligonucledtidos del segmento J Unicos. En algunas realizaciones a' es de 1 a un nimero de segmentos
génicos V maximo en el genoma del mamifero, y b' es de 1 a un nimero de segmentos génicos J maximo en el
genoma del mamifero. En una realizacion, a' es a. En otra realizacion, b' es b.

En otra realizacion mas, cada cebador oligonucleétido de segmento V y cada cebador oligonucleétido de segmento J
en el conjunto de cebadores oligonucledtidos, es capaz de hibridar especificamente con al menos un oligonucledétido
molde en una pluralidad de oligonucleétidos molde. En otras realizaciones, cada cebador oligonucledtido de
segmento V comprende una secuencia de nucledtidos de al menos 15 nucleétidos contiguos que es complementaria
de al menos un segmento génico que codifica la region V del receptor del sistema inmunitario adaptativo. En otra
realizacion, cada cebador oligonucleotido de segmento J comprende una secuencia de nucledétidos de al menos 15
nucledtidos contiguos que es complementaria de al menos un segmento génico que codifica la regiéon J del receptor
del sistema inmunitario adaptativo.

En otras realizaciones, la composicion comprende al menos un oligonucleétido molde que tiene una secuencia de
oligonucledtido de formula general (1) con la que puede hibridar especificamente cada cebador oligonucleétido de
segmento V, y al menos un oligonucle6tido molde que tiene una secuencia de oligonucleétido de férmula general (1)
con la que puede hibridar especificamente cada cebador oligonucleétido de segmento J.

La invenciéon comprende un método para determinar el potencial de amplificacion de acido nucleico no uniforme
entre miembros de un conjunto de cebadores oligonucleotidos, que es capaz de amplificar moléculas de acido
nucleico reordenadas que codifican uno o mas receptores del sistema inmunitario adaptativo, en una muestra
biolégica que comprende moléculas de acido nucleico reordenadas de células linfoides de un sujeto mamifero. El
método incluye etapas de: (a) amplificar la composicion como se describe en la presente memoria en una reaccion
de PCR multiplexada para obtener una pluralidad de oligonucledtidos molde amplificados; (b) secuenciar dicha
pluralidad de oligonucledtidos molde amplificados para determinar, para cada oligonucleétido molde Unico que
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comprende dicha pluralidad, (i) una secuencia de oligonucleétido molde y (ii) una frecuencia de aparicion de dicha
secuencia de oligonucleétido molde; y (c) comparar una frecuencia de aparicion de cada una de dichas secuencias
de oligonucledtido molde con una distribucién esperada, en donde dicha distribucion esperada se basa en relaciones
molares predeterminadas de dicha pluralidad de oligonucleétidos molde que comprende dicha composicién, y en
donde una desviacién entre dicha frecuencia de aparicion de dichas secuencias de oligonucledtidos molde y dicha
distribucién esperada indica una potencial amplificacion de acidos nucleicos no uniforme entre miembros del
conjunto de cebadores de amplificacion de oligonucleétidos.

En una realizacion, las relaciones molares predeterminadas son equimolares. En otra realizacion, la distribucion
esperada comprende un nivel uniforme de amplificacion para dicho conjunto de oligonucleé6tidos molde amplificados
por dicho conjunto de cebadores oligonucleodtidos. En otra realizacion mas, cada molécula de acido nucleico molde
amplificada es de menos de 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 400, 300, 200, 100, 90, 80 o 70 nucledtidos de longitud.

El método incluye etapas que comprenden para cada miembro del conjunto de cebadores oligonucledtidos que
presentan potencial de amplificaciéon no uniforme con respecto a la distribucion esperada, ajustar la representacion
relativa de los miembros cebadores oligonucledtidos en el conjunto de cebadores de amplificacion de
oligonucledtidos. En una realizacion, el ajuste comprende aumentar la representacion relativa del miembro en el
conjunto de cebadores oligonucleétidos, corrigiendo asi el potencial de amplificacién de acidos nucleicos no
uniforme entre los miembros del conjunto de cebadores oligonucledtidos. En otra realizacién, el ajuste comprende
disminuir la representacion relativa del miembro en el conjunto de cebadores oligonucleétidos, corrigiendo asi el
potencial de amplificacion de acidos nucleicos no uniforme entre los miembros del conjunto de cebadores
oligonucledtidos.

En otras realizaciones, el conjunto de cebadores oligonucledtidos no incluye cebadores oligonucleotidos que
hibriden especificamente con un pseudogén u orfén de la regién V, o con un pseudogén u orfén de la region J.

El método también incluye etapas que comprenden: para cada miembro del conjunto de los cebadores
oligonucleotidos de amplificacion que presenta potencial de amplificacién no uniforme con respecto a la distribucion
esperada, el calculo de una frecuencia proporcionalmente mayor o menor de aparicion de las moléculas de acido
nucleico molde amplificadas, cuya amplificacion es promovida por dicho miembro, corrigiendo asi el potencial de
amplificacion de acido nucleico no uniforme entre miembros del conjunto de cebadores oligonucledtidos.

La invencion incluye un método para cuantificar una pluralidad de moléculas de acido nucleico reordenadas que
codifican uno o una pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo en una muestra bioldgica, que
comprende moléculas de acido nucleico reordenadas de células linfoides de un sujeto mamifero, comprendiendo
cada receptor del sistema inmunitario adaptativo una region variable (V) y una region de union (J), comprendiendo el
método: (A) amplificar moléculas de acido nucleico reordenadas en una reaccion en cadena de la polimerasa (PCR)
multiplexada, que comprende: (1) moléculas de acido nucleico reordenadas de la muestra biolégica que comprende
células linfoides del sujeto mamifero; (2) la composicién como se describe en la presente memoria, en donde esta
presente un nimero conocido de cada uno de la pluralidad de oligonucleétidos molde que tiene una secuencia de
oligonucledtido uUnica; (3) un conjunto de cebadores oligonucledtidos de amplificacion que es capaz de amplificar
moléculas de acido nucleico reordenadas que codifican uno o una pluralidad de receptores del sistema inmunitario
adaptativo de la muestra bioldgica.

En algunas realizaciones, el conjunto de cebadores comprende: (a) en cantidades sustancialmente equimolares, una
pluralidad de cebadores oligonucledtidos del segmento V que son cada uno independientemente capaces de hibridar
especificamente con al menos un polinucledtido que codifica un polipéptido de la region V del receptor del sistema
inmunitario adaptativo o su complementario, en donde cada cebador del segmento V comprende una secuencia de
nucledtidos de al menos 15 nucleétidos contiguos que es complementaria de al menos un segmento génico que
codifica la region V del receptor del sistema inmunitario adaptativo funcional, y en donde la pluralidad de cebadores
del segmento V hibrida especificamente sustancialmente con todos los segmentos génicos que codifican la region V
del receptor del sistema inmunitario adaptativo funcional que estan presentes en la composicion, y (b) en cantidades
sustancialmente equimolares, una pluralidad de cebadores oligonucledtidos del segmento J que son
independientemente capaces de hibridar especificamente con al menos un polinucleétido que codifica un polipéptido
de la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo o su complementario, en donde cada cebador del
segmento J comprende una secuencia de nucleétidos de al menos 15 nucledtidos contiguos que es complementaria
de al menos un segmento génico que codifica la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo funcional y
en donde la pluralidad de cebadores del segmento J hibridan especificamente sustancialmente con todos los
segmentos génicos que codifican la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo funcional que estan
presentes en la composicion.

En otro experimento, los cebadores oligonucledétidos del segmento V y el segmento J son capaces de promover la
amplificacion en dicha reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) multiplexada de (i) sustancialmente todos los
oligonucledtidos molde en la composicién para producir una multiplicidad de oligonucleétidos molde amplificados,
siendo suficiente dicha multiplicidad de moléculas de acido nucleico molde amplificadas para cuantificar la diversidad
de los oligonucledtidos molde en la composicion, y (ii) sustancialmente todas las moléculas de acido nucleico
reordenadas que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo en la muestra biolégica, para producir una
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multiplicidad de moléculas de ADN reordenadas amplificadas, siendo suficiente dicha multiplicidad de moléculas de
acido nucleico reordenadas amplificadas para cuantificar la diversidad de moléculas de acido nucleico reordenadas
en el ADN de la muestra bioldgica.

En una realizacion, cada molécula de acido nucleico amplificada en la pluralidad de oligonucleétidos molde
amplificados y en la pluralidad de moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas es de menos de 1000
nucledtidos de longitud; (B) secuenciar cuantitativamente dichos oligonucleé6tidos molde y dichas moléculas de acido
nucleico reordenadas amplificadas para cuantificar (i) un nimero de productos molde de oligonucleétidos molde
amplificados que contienen al menos una secuencia de oligonucleétido de cédigo de barras, y (ii) un numero de
productos reordenados de moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas que carecen de una secuencia de
oligonucledtido de cédigo de barras; (C) calcular un factor de amplificacion dividiendo el nimero de productos molde
de (B)(i) entre el nimero conocido de cada uno de la pluralidad de oligonucleétidos molde que tienen una secuencia
de oligonucledtido unica de (A)(2); y (D) dividir el nimero de productos reordenados de (B)(ii) entre el factor de
amplificacion calculado en (C) para cuantificar el nUmero de moléculas de acido nucleico reordenadas que codifican
receptores del sistema inmunitario adaptativo Unicos en la muestra.

En otras realizaciones, el nimero cuantificado de moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas que
codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo unicos en la muestra es el nimero de moldes de genoma de
linfocitos B unicos o linfocitos T Unicos en la muestra.

La invencion incluye un método para calcular un factor de amplificacion medio en un ensayo de PCR multiplexado,
que comprende: obtener una muestra biolégica que comprende moléculas de acido nucleico reordenadas de células
linfoides de un sujeto mamifero; poner en contacto dicha muestra con una cantidad conocida de oligonucleétidos
molde que comprenden una composicion como se describe en la presente memoria; amplificar los oligonucleétidos
molde y las moléculas de acido nucleico reordenadas de células linfoides del sujeto mamifero en una reaccion de
PCR multiplexada para obtener una pluralidad de oligonucleétidos molde amplificados y una pluralidad de moléculas
de acido nucleico reordenadas amplificadas; secuenciar dicha pluralidad de oligonucleétidos molde amplificados
para determinar, para cada oligonucleétido molde uUnico que incluye dicha pluralidad, (i) una secuencia de
oligonucledtido molde y (ii) una frecuencia de aparicion de dicha secuencia de oligonucleotido molde; y determinar
un factor de amplificacion medio para dicha reacciéon de PCR multiplexada basado en un nimero medio de copias
de dicha pluralidad de oligonucleotidos molde amplificados y dicha cantidad conocida de dichos oligonucleétidos
molde.

El método incluye también secuenciar dicha pluralidad de moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas de
células linfoides del sujeto mamifero para determinar para cada molécula de acido nucleico reordenada Unica que
incluye dicha pluralidad, i) una secuencia de molécula de acido nucleico reordenada y (ii) un nimero de apariciones
de dicha secuencia de molécula de acido nucleico reordenada; y determinar el nimero de células linfoides en dicha
muestra, basado en el factor de amplificacion medio para dicha reacciéon de PCR multiplexada y dicho nimero de
apariciones de dichas moléculas de acido nucleico reordenadas.

En otras realizaciones, el método comprende determinar el nimero de células linfoides en dicha muestra,
comprende generar una suma del numero de apariciones de cada una de dichas secuencias de acido nucleico
reordenadas amplificadas y dividir dicha suma entre dicho factor de amplificacién medio. En algunas realizaciones,
la cantidad conocida es una copia de cada uno de dichos oligonucleétidos molde. En una realizacién, 100 < a < 500.
En otra realizacién, 100 <b<500.

Se proporciona un método para corregir el sesgo de la amplificacion en una reacciéon de amplificacion de PCR
multiplexada para cuantificar moléculas de acido nucleico reordenadas que codifican uno o una pluralidad de
receptores del sistema inmunitario adaptativo en una muestra biolégica que comprende moléculas de acido nucleico
reordenadas de células linfoides de un sujeto mamifero, que comprende: (a) poner en contacto dicha muestra con
una composicion descrita en la presente memoria para generar dicha muestra enriquecida en moldes, en donde
dichos moldes y dichas moléculas de acido nucleico reordenadas comprenden las correspondientes secuencias de
la region V y J; (b) amplificar dicha muestra enriquecida en moldes en una reaccion de PCR multiplexada para
obtener una pluralidad de oligonucledtidos molde amplificados y una pluralidad de moléculas de acido nucleico
reordenadas amplificadas de receptores del sistema inmunitario adaptativo; (c) secuenciar dicha pluralidad de
oligonucledtidos molde amplificados para determinar, para cada oligonucleétido molde unico que compone dicha
pluralidad, (i) una secuencia de oligonucleétido molde y (ii) una frecuencia de aparicion de dicha secuencia de
oligonucledtido molde; (d) secuenciar dicha pluralidad de moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas que
codifican uno o una pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo, para cada una de las moléculas de
acido nucleico reordenadas Unicas que codifican dicha pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo
que componen dicha pluralidad, (i) una secuencia de molécula de acido nucleico reordenada y (ii) una frecuencia de
aparicion de dicha secuencia de molécula de acido nucleico reordenada; (e) comparar la frecuencia de aparicion de
dichas secuencias de oligonucleétido molde con una distribucion esperada, en donde dicha distribuciéon esperada se
basa en relaciones molares predeterminadas de dicha pluralidad de oligonucleétidos molde que componen dicha
composicion, y en donde una desviacién entre dicha frecuencia de aparicion de dichas secuencias de
oligonucledtidos molde y dicha distribucién esperada indica una potencial amplificacion de acidos nucleicos no
uniforme entre miembros del conjunto de cebadores de amplificacion de oligonucledtidos; (f) generar un conjunto de
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valores de correccion para un conjunto de moléculas molde y secuencias de moléculas de &acido nucleico
reordenadas amplificadas por dichos miembros del conjunto de cebadores oligonucleétidos de amplificacion que
tienen dicho potencial de amplificacion de acido nucleico no uniforme indicado, en donde dicho conjunto de valores
de correccion corrige el sesgo de la amplificacion en dicha reaccion de PCR multiplexada; y (g) opcionalmente
aplicar dicho conjunto de valores de correccion a dicha frecuencia de aparicion de dichas secuencias de moléculas
de acido nucleico reordenadas para corregir el sesgo de la amplificacion en dicha reaccion de PCR multiplexada.

La invenciéon comprende un kit, que comprende: reactivos que comprenden: una composicion que comprende una
pluralidad de oligonucleétidos molde y un conjunto de cebadores oligonucledtidos como se describen en la presente
memoria; instrucciones para determinar el potencial de amplificacién de acido nucleico no uniforme entre miembros
del conjunto de cebadores oligonucledtidos, que son capaces de amplificar moléculas de acido nucleico reordenadas
que codifican uno o mas receptores del sistema inmunitario adaptativo, en una muestra biolégica que comprende
moléculas de acido nucleico reordenadas de células linfoides de un sujeto mamifero.

En otra realizacion, el kit comprende instrucciones para corregir uno o mas miembros del conjunto de cebadores
oligonucledtidos que tienen un potencial de amplificacion de acido nucleico no uniforme.

En otras realizaciones, el kit comprende instrucciones para cuantificar el nimero de moléculas de acido nucleico
reordenadas que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo en la muestra.

Estos y otros aspectos de las realizaciones de la invencién descrita en la presente memoria seran evidentes tras la
referencia a la siguiente descripcion detallada y dibujos adjuntos.

Breve descripcion de las diferentes vistas de los dibujos.

Estos y otras caracteristicas, aspectos y ventajas de la presente invencion se entenderan mejor con respecto a la
siguiente descripcion y dibujos que acompafian, donde:

La figura (Fig.) 1 muestra un diagrama esquematico de un oligonucleétido molde de ejemplo para usar en la
normalizacion de la eficacia de la amplificacion de un conjunto de cebadores oligonucleétidos que es capaz de
amplificar el ADN reordenado que codifica un receptor del sistema inmunitario adaptativo (TCR o BCR). U1, U2,
oligonucledtidos adaptadores universales; B1-4, oligonucleétidos de cédigo de barras; V, oligonucleétido de la regién
variable; J, oligonucledtido de la region de union; R, sitio de reconocimiento de enzima de restriccion; S, codon de
parada opcional.

La figura 2 muestra frecuencias después de amplificacion de secuencias de segmentos génicos de V de TCRB
individuales amplificadas a partir de una composicion de oligonucledtidos molde normalizada (un grupo equimolar de
los moldes expuestos en las SEQ ID NO: 872-1560) usando una mezcla equimolar (no ajustada) de 52 cebadores
de PCR (SEQ ID NO: 1753-1804) y cuantitativamente secuenciados en el secuenciador de ADN lllumina HiSeq™.
La frecuencia en ausencia de sesgo se calcul6 como 0,0188.

La figura 3 muestra los resultados de la secuenciacion cuantitativa después de amplificacion cruzada de los
oligonucledtidos molde usando cebadores especificos de la regiéon V de TCRB. El eje Y indica cebadores de
amplificacion individuales (SEQ ID NO: 1753-1804) que estaban presentes en cada reaccion de amplificacion
separada con doble concentracién molar (2X) de los otros cebadores del mismo conjunto de cebadores, para la
amplificacion de una composicién de oligonucleétidos molde de normalizacion (una mezcka equimolar de los moldes
se expone en las in SEQ ID NO: 872-1560); el eje X no esta marcado pero los datos se presentan en el mismo orden
que para el eje Y, representando el eje X los correspondientes moldes de genes de V amplificados identificados por
secuenciacion cuantitativa. Los cuadrados negros indican que no hay cambio en el grado de amplificaciéon con el
respectivo cebador presente en 2X respecto a las concentraciones equimolares de todos los otros cebadores; los
cuadrados blancos indican aumento de 10 veces en la amplificacion; los cuadrados grises indican grados
intermedios (en un gradiente de escala de grises) de amplificacion entre cero y 10 veces. La linea diagonal de
cuadrados blancos indica que 2X la concentracion para un cebador dado producia un aumento de aproximadamente
10 veces en la amplificacion del respectivo molde para la mayoria de los cebadores. Los cuadrados blancos fuera de
la diagonal indican moldes no correspondientes con los que algunos cebadores eran capaces de reasociarse y
amplificar.

La figura 4 muestra las frecuencias después de amplificacion de las secuencias de segmentos génicos de V de
TCRB individuales de una composicion de oligonucleétidos molde de normalizacién (un grupo equimolar de los
moldes expuesto en las SEQ ID NO: 872-1560), usando concentraciones equimolares de todos los miembros de un
conjunto de cebadores de amplificacion de TCRB (SEQ ID NO: 1753-1804) antes del ajuste para el sesgo del uso
del cebador (barras negras, todos los cebadores de la region V en concentraciones equimolares), y usando el mismo
conjunto de cebadores (SEQ ID NO: 1753-1804) después de ajustar mdultiples concentraciones de cebadores
individuales para compensar el sesgo (barras grises, las concentraciones de cebadores muy eficaces eran menores
y las concentraciones de cebadores poco eficaces eran mayores, véase la tabla 6). Las frecuencias después de
amplificacién se determinaron por secuenciacion cuantitativa en el secuenciador de ADN lllumina HiSeq™.
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Las figuras 5a-5] muestran conjuntos de V/J de TCRB (68 V + 13 J) para usar en composiciones de moldes que
comprenden una pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de formula general 5'-U1-B1-V-B2-R-B3-J-B4-U2-3'
[1], para usar en la normalizacién de la eficacia de la amplificacion de un conjunto de cebadores oligonucleétidos que
es capaz de amplificar ADN reordenado que codifica uno o una pluralidad de polipéptidos de cadena 3 de receptor
de linfocitos T humanos (TCRB).

Las figuras 6a y 6b muestran conjuntos de V/J de TCRG (14 V + 5 J) para usar en composiciones molde que
comprenden una pluralidad de secuencias de oligonucledtidos de formula general 5'-U1-B1-V-B2-R-B3-J-B4-U2-3'
[1], para usar en la normalizacién de la eficacia de la amplificacion de un conjunto de cebadores oligonucleotidos que
es capaz de amplificar ADN reordenado que codifica uno o una pluralidad de cadenas y de receptor de linfocitos T
humano (TCRG).

Las figuras 7a-7m muestran conjuntos de V/J de IGH (127 V + 9 J) para usar en composiciones de molde que
comprenden una pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de formula general 5'-U1-B1-V-B2-R-B3-J-B4-U2-3'
[1], para usar en la normalizacién de la eficacia de la amplificacion de un conjunto de cebadores oligonucleotidos que
es capaz de amplificar ADN reordenado que codifica uno o una pluralidad de polipéptidos de cadena pesada de
inmunoglobulina humana (IGH).

La Fig. 8 muestra los resultados de calcular un factor de amplificacion para cada pareja VJ en una composicion
molde que se afadia a una amplificacion de PCR multiplexada de secuencias de IGH y después promediar el factor
de amplificacién a través de todos los moldes sintéticos para calcular el nimero de veces de cubrimiento de
secuencia a lo largo de las moléculas molde sintéticas.

La Fig. 9 muestra una grafica del numero de linfocitos B que se calculé usando una composicion de molde sintético y
factor de ampilificacion como se describe en la presente memoria, frente al nimero conocido de linfocitos B usado
como una fuente de moldes de ADN naturales.

La Fig. 10 muestra un recuento antes de secuenciacion de amplificaciéon de PCR para cada una de las 1116
moléculas de control sesgo VJ de IGH y las 243 moléculas de control de sesgo DJ de IGH.

La Fig. 11 muestra las iteraciones de TCRB-cebador para los moldes de VJ de TCRB sintéticos frente al sesgo de
amplificacion relativo.

La Fig. 12 muestra las iteraciones de cebador de IGH para los moldes de VJ de IGH sintéticos frente al sesgo de
amplificacion relativo.

La Fig. 13 muestra el sesgo de amplificacion relativo para 27 moldes sintéticos de DJ de IGH del gen de V.

Las Figs. 14a-d muestran las iteraciones cebador de TCRG para 55 moldes sintéticos de VJ de TCRG. El sesgo
relativo de amplificaciéon se determiné para los cebadores de VJ de TCRG antes de la correccién de control del
sesgo quimico (Fig. 14a), 12 iteracion de la correccion quimica (Fig. 14b), 22 iteracion de la correccion quimica (Fig.
14c), e iteracion final de correccion quimica (Fig. 14d).

Descripcion detallada de la invenciéon

La presente invenciéon proporciona, en algunas realizaciones y como se describe en la presente memoria,
composiciones y métodos que son Utiles para la cuantificacion fiable de poblaciones grandes y estructuralmente
diversas de genes reordenados que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo, tales como
inmunoglobulinas (Ig) y/o receptores de linfocitos T (TCR). Estos genes reordenados pueden estar presentes en una
muestra bioldgica que contiene ADN de células linfoides de un sujeto o fuente bioldgica, incluyendo un sujeto
humano.

Una "molécula de acido nucleico reordenada”, como se usa en la presente memoria, puede incluir cualquier ADN
gendmico, ADNc o ARNm obtenido directa o indirectamente de una linea de células linfoides que incluye secuencias
que codifican un receptor del sistema inmunitario adaptativo reordenado.

Se describen en la presente memoria procedimientos inesperadamente ventajosos para la normalizacion y
calibracion de conjuntos de cebadores oligonucleétidos complejos que se usan en reacciones de amplificacion de
acidos nucleicos multiplexadas para generar una poblacion de moléculas de ADN reordenadas amplificadas de una
muestra bioldgica que contiene genes reordenados que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo,
antes de la secuenciacion cuantitativa de alto rendimiento de dichos productos amplificados. La amplificacion
multiplexada y la secuenciacion de alto rendimiento de secuencias de ADN reordenadas que codifican TCR y BCR
(IG), se describen, por ejemplo en Robins et al., 2009 Blood 114, 4099; Robins et al., 2010 Sci. Translat. Med.
2:47rab4; Robins et al., 2011 J. Immunol. Meth. doi:10.1016/j.jim.2011.09. 001; Sherwood et al. 2011 Sci. Translat.
Med. 3:90ra61; U.S.A.N. 13/217,126 (Publicacién US n° 2012/0058902), U.S.A.N. 12/794,507 (Publicacion US n°
2010/0330571), WO/2010/151416, WO/2011/106738 (PCT/US2011/026373), W02012/027503
(PCT/US2011/049012), U.S.A.N. 61/550.311 (US2013288237), U.S.A.N. 61/569,118(US2013253842); y WO 2010
053587.
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Brevemente y de acuerdo con la teoria no limitante, los presentes métodos y composiciones superan las
imprecisiones que pueden surgir en los métodos actuales que cuantifican la diversidad de genes de TCR y BCR
secuenciando los productos de la amplificacion de acidos nucleicos multiplexada. Para acomodar la amplia
diversidad de secuencias de moldes de genes de TCR y BCR que pueden estar presentes en una muestra bioldgica,
los conjuntos de cebadores oligonucleétidos usados en las reacciones de amplificacion multiplexada tipicamente
comprenden una amplia variedad de longitudes de secuencia y composiciones de nucleétidos (p. €j., contenido GC).
Por consiguiente, en un conjunto dado de condiciones de reaccion de amplificacion, las eficacias con las que los
cebadores se reasocian a y soportan la amplificacion de sus secuencias molde cognadas, puede diferir
notablemente, dando como resultado el uso no uniforme de diferentes cebadores, lo cual conduce a sesgos
artificiales en la representacion cuantitativa relativa de los diferentes productos de amplificacion.

Por ejemplo, el uso en exceso relativo de algunos cebadores muy eficaces produce una mayor cantidad de
representacion de determinados productos de amplificacion, y el poco uso relativo de algunos otros cebadores de
baja eficacia, produce una menor cantidad de representacion de algunos otros productos de amplificacion. La
determinacion cuantitativa de la cantidad relativa de cada especie de molde que esta presente en la muestra que
contiene ADN de células linfoides, que se logra por secuenciacion de los productos amplificados, puede, entonces,
dar informacién errénea con respecto a la representacion relativa real de las diferentes especies de molde en la
muestra antes de la amplificacion. En estudios piloto, por ejemplo, se observé que la PCR multiplexada, usando un
conjunto de cebadores oligonucledtidos disefiado para ser capaz de amplificar una secuencia de cada posible gen
de la region variable (V) de TCRB humano a partir de moldes de ADN de células linfoides humanas, no amplificaba
uniformemente los segmentos génicos V de TCRB. En su lugar, algunos segmentos génicos V eran amplificados
relativamente en mayor cantidad (representando ~10% de las secuencias totales) y los otros segmentos génicos V
eran amplificados relativamente en menor cantidad (representando aproximadamente 4 x 10% de las secuencias
totales); véase también, p. €j., la Fig. 2.

Para superar el problema de dicho uso sesgado de subpoblaciones de cebadores de amplificacion, la presente
descripcion proporciona por primera vez una composicion de moldes y métodos para la normalizaciéon de las
eficacias de amplificacion de los miembros de un conjunto de cebadores oligonucleétidos, donde el conjunto de
cebadores es capaz de amplificar ADN reordenado que codifica una pluralidad de receptores del sistema inmunitario
adaptativo (TCR o Ig) en una muestra bioldégica que comprende ADN de células linfoides. La composicién de moldes
comprende una pluralidad de diversos oligonucleétidos molde de férmula general (I) como se describe con mayor
detalle en la presente memoria:

5-U1-B1-V-B2-R-B3-J-B4-U2-3' 0]

Los oligonucledtidos molde constituyentes, de los cuales estd compuesta la composicién de moldes, son diversos
con respecto a las secuencias de nucledtidos de los oligonucledtidos molde individuales. Por lo tanto, los
oligonucleotidos molde individuales pueden variar en la secuencia de nucleétidos considerablemente entre si, como
una funcioén de la variabilidad de secuencia significativa entre el gran nimero de posibles polinucledtidos de la region
variable (V) y de unién (J) de los TCR o BCR. Las secuencias de las especies de oligonucledtidos molde individuales
pueden variar entre si como una funcion de las diferencias de secuencia en los oligonucleétidos U1, U2, B (B1, B2,
B3y B4) y R, que estan incluidos en un molde particular dentro de la pluralidad diversa de moldes.

En algunas realizaciones, los oligonucledtidos codigo de barras B (B1, B2, B3 y B4) pueden comprender
independiente y opcionalmente una secuencia de oligonucledtido de cédigo de barras, en donde la secuencia de
coédigo de barras se selecciona para identificar Unicamente una combinacion emparejada particular de una
secuencia de oligonucledtido V unica particular y una secuencia de oligonucleotido J Unica particular. La posicion
relativa de los oligonucledtidos codigo de barras B1 y B4 y los adaptadores universales permite ventajosamente la
identificacion rapida y cuantificacion de los productos de amplificacion de un oligonucleétido molde unico dado por
lecturas de secuencia cortas y secuenciacion de extremos emparejados en secuenciadores de ADN automaticos (p.
€j., lllumina HiSeq™ o lllumina MiISEQ®, o GeneAnalyzer™-2, lllumina Corp., San Diego, CA). En particular, estas
realizaciones y relacionadas permiten la rapida determinacion de alto rendimiento de combinaciones especificas de
una secuencia de V y una de J que estan presentes en un producto de amplificacion, para asi caracterizar la eficacia
de amplificacion relativa de cada cebador especifico de V y cada cebador especifico de J, que pueden estar
presentes en un conjunto de cebadores que es capaz de amplificar ADN reordenado que codifica TCR o BCR en
una muestra. La verificacion de las identidades y/o cantidades de los productos de amplificacion se puede llevar a
cabo por lecturas de secuencia mas largas, que incluen opcionalmente lecturas de secuencia que se extienden a B2.

Cuando se usa, cada oligonucledtido molde en la pluralidad de oligonucledtidos molde esta presente en una
cantidad sustancialmente equimolar, lo que en algunas realizaciones preferidas incluye preparaciones en las que las
concentraciones molares de todos los oligonucleétidos estan dentro de 1, 2, 3, 4,5, 6,7, 8,9, 10, 11, 12, 13, 14, 15,
16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24 o 25 por ciento de cada uno. En algunas otras realizaciones preferidas
proporcionadas en la presente memoria, los oligonucledtidos molde se considera que estan presentes en una
cantidad sustancialmente equimolar cuando las concentraciones molares de todos los oligonucleétidos estan dentro
de un orden de magnitud entre si, incluyendo las preparaciones en las que la mayor concentracion molar que puede
tener cualquier especie de oligonucledtido molde Unica, no es mayor que 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 440, 400,
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350, 300, 250, 200, 150, 100, 90, 80, 70, 60, 50, 40 o 30 por ciento mayor que la concentracion molar a la que esta
presente la especie de oligonucledtido molde Unica que tiene la concentracion mas baja en la composicion.

De una forma similar, algunas realizaciones descritas en la presente memoria contemplan conjuntos de cebadores
oligonucledtidos para la amplificacion, en los que los cebadores componentes se pueden proporcionar en cantidades
sustancialmente equimolares. Como también se describe en la presente memoria, de acuerdo con algunas otras
realizaciones, la concentracion de uno o mas cebadores en un conjunto de cebadores se puede ajustar
deliberadamente de modo que algunos cebadores no estan presentes en cantidades equimolares o en cantidades
sustancialmente equimolares.

La composicién de moldes descrita en la presente memoria, en realizaciones preferidas, se puede usar como un
molde de amplificacion de acidos nucleicos (p. ej., PCR) para caracterizar un conjunto de cebadores
oligonucledtidos, tal como los conjuntos complejos de cebadores oligonucleotidos del segmento V y el segmento J,
que se pueden usar en la amplificacion multiplexada de los genes de TCR o Ig reordenados, por ejemplo, un
conjunto de cebadores como se proporcionan en la presente memoria o cualquiera de los conjuntos de cebadores
descritos en Robins et al., 2009 Blood 114, 4099; Robins et al., 2010 Sci. Translat. Med. 2:47ra64; Robins et al.,
2011 J. Immunol. Meth. doi:10.1016/j.jim.2011.09. 001; Sherwood et al. 2011 Sci. Translat. Med. 3:90ra61; U.S.A.N.
13/217.126 (publicacion US n° 2012/0058902), U.S.A.N. 12/794.507 (publicacion US n° 2010/0330571),
WO/2010/151416, WO/2011/106738 (PCT/US2011/026373), W0O2012/027503 (PCT/US2011/049012), U.S.A.N.
61/550.311 (US 2013288237), y U.S.A.N. 61/569.118 (US2013 253842), o similares.

Preferiblemente, todos los moldes en la composicion de moldes para la normalizacion de la eficacia de la
amplificaciéon, que se describe en la presente memoria y que comprende una pluralidad de oligonucleétidos molde
que tienen diversas secuencias y la estructura general de la férmula general (1), son oligonucledtidos
sustancialmente de la misma longitud. Sin querer estar ligados por la teoria, se cree en general que en una reaccion
de amplificacion de acido nucleico tal como una reaccidon en cadena de la polimerasa (PCR), la longitud del ADN
molde puede influir en la eficacia de la amplificacion de los cebadores oligonucleétidos afectando a la cinética de las
interacciones entre cebadores y moléculas de ADN molde con las que se reasocian los cebadores por hibridacion
especifica dirigida por secuencia de nucleétidos, por complementariedad de las bases nucleotidicas. Se considera
en general, que los moldes mas largos funcionan menos eficazmente que los moldes relativamente mas cortos. En
algunas realizaciones, la composicion de moldes presente descrita para la normalizacién de la eficacia de la
amplificacion de un conjunto de cebadores oligonucleétidos es capaz de amplificar el ADN reordenado que codifica
una pluralidad de TCR y BCR, comprende una pluralidad de oligonucleétidos molde de formula general (1) como se
proporcionan en la presente memoria, en donde los oligonucleétidos molde son de una longitud idéntica o una
longitud sustancialmente idéntica, que es como maximo 1000, 950, 900, 850, 800, 750, 700, 650, 600, 550, 500,
450, 400, 350, 300, 250, 200, 150 o 100 nucledtidos de longitud, incluyendo todos los valores enteros entre estos.

Por consiguiente, con el fin de reducir, eliminar o minimizar la potencial contribucion a sesgos indeseables en el uso
de cebadores oligonucledtidos durante la amplificacion multiplexada, realizaciones preferidas descritas en la
presente memoria pueden usar una pluralidad de oligonucleétidos molde en donde todos los oligonucleétidos molde
en la pluralidad de oligonucledtidos molde de secuencias diversas son sustancialmente de idéntica longitud. Una
pluralidad de oligonucleétidos molde pueden ser de longitud sustancialmente idéntica cuando todos (p. €j., 100%) o
la mayoria (p. ej., mayor que 50%) de dichos oligonucledtidos en una composicion de moldes son oligonucleétidos
que tiene cada uno exactamente el mismo numero de nucleétidos, o donde uno o mas oligonucleétidos molde en la
composicion de moldes pueden variar en longitud entre si como maximoen 1, 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, 60, 70, 80, 90 o 100 nucledtidos de longitud. Se apreciara a partir de la presente descripcion que
incluso en situaciones donde no todos los oligonucledtidos molde tienen exactamente la misma longitud, las
composiciones y métodos descritos en la presente memoria todavia se pueden usar para determinar y
opcionalmente corregir el potencial de amplificacion de acidos nucleicos no uniforme entre miembros de un conjunto
de cebadores oligonucledtidos de amplificacion.

De acuerdo con determinadas realizaciones presentes descritas, (i) cada oligonucleétido molde de la composicion
de moldes presente descrita se proporciona en una cantidad sustancialmente equimolar, (ii) el conjunto de
cebadores oligonucleétidos que es capaz de amplificar el ADN reordenado que codifica una pluralidad de receptores
del sistema inmunitario adaptativo, comprende una pluralidad de cebadores oligonucleé6tidos del segmento V que se
proporcionan en cantidades sustancialmente equimolares, (iii) el conjunto de cebadores oligonucleétidos que es
capaz de amplificar el ADN reordenado de una pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo,
comprende una pluralidad de cebadores oligonucleétidos del segmento J que se proporcionan en cantidades
sustancialmente equimolares, y (iv) la amplificacion aumenta de scala linealmente con el nimero de moldes de
partida de una secuencia dada.

Por lo tanto, se puede calcular un rendimiento esperado para el producto de amplificacion de cada molde y asignar
arbitrariamente un valor del nivel de amplificacion uniforme teérico de 100%. Después de permitir que los conjuntos
de cebadores amplifiquen las secuencias de los oligonucleotidos molde en una reaccion de amplificacion, cualquier
desviacion estadisticamente significativa de la equivalencia sustancial que se observe entre las proporciones
relativas de diferentes productos de amplificacion indica que ha habido un sesgo (es decir, desigual eficacia) en el
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uso de cebadores durante la amplificaciéon. En otras palabras, las diferencias cuantitativas en las cantidades
relativas de diferentes productos de amplificacion que se obtienen, indican que no todos los cebadores en el
conjunto de cebadores han amplificado sus respectivos moldes con eficacias comparables. Algunas realizaciones
contemplan la asignacién de un intervalo de tolerancias por encima y por debajo de un rendimiento teérico de 100%,
de modo que cualquier nivel de amplificacién dentro del intervalo de tolerancias se puede considerar como
equivalencia sustancial.

En algunas de dichas realizaciones, el intervalo de los rendimientos de productos de amplificacién se puede
considerar como sustancialmente equivalente cuando los rendimientos de los productos estan todos dentro del
mismo orden de magnitud (p. €j., difieren en menos de un factor de diez). En algunas otras de dichas realizaciones,
el intervalo de los rendimiento de los productos de amplificacion se puede considerar sustancialmente equivalente
cuando los rendimientos del producto difieren entre si en no mas de 9 veces, 8 veces, 7 veces, 6 veces, 5 veces, 4
veces o0 3 veces. En algunas otras realizaciones, los rendimientos de productos que se pueden considerar que estan
dentro de un intervalo de tolerancia aceptable pueden ser mayores o menores que un rendimiento calculado de
100% en tanto como 1, 2, 3,4, 5,6, 7, 8,9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 30, 40, 50, 60, 100, 0 200%.

Debido a que el método implica determinar la secuencia de nucleétidos de cada producto de amplificacion usando
técnicas conocidas como parte del procedimiento de cuantificacion, el o los cebadores responsables de la
amplificacion de cada producto unico (definido por la secuencia) se puede identificar y se puede ajustar su o sus
cantidades relativas en el conjunto de cebadores (p. ej., aumentar o disminuir de una forma estadisticamente
significativa) en consecuencia. Las concentraciones de cebadores excesivamente eficaces en el conjunto de
cebadores se pueden reducir con respecto a las concentraciones de otros cebadores, de modo que el nivel de
amplificacién especifica por dichos cebadores de moldes en la composicion de moldes descrita en la presente
memoria es sustancialmente equivalente al nivel de amplificacion suministrado por la mayoria de cebadores que
suministran el nivel de amplificaciéon uniforme teérico, o que suministran un nivel que esta dentro del intervalo de
tolerancia aceptable. Las concentraciones de cebadores poco eficaces en el conjunto de cebadores se pueden
aumentar con respecto a las concentraciones de otros cebadores, de modo que el nivel de amplificacion especifica
por dichos cebadores de moldes en la composiciéon de moldes descrita en la presente memoria es sustancialmente
equivalente al nivel de amplificacion suministrado por la mayoria de cebadores que suministran el nivel de
amplificacién uniforme tedrico, o que suministran un nivel dentro del intervalo de tolerancia aceptable.

Por consiguiente y como se describe en la presente memoria, se proporciona por lo tanto ahora una composicion de
moldes para la normalizacion de a eficacia de la amplificacién de un conjunto de cebadores oligonucleétidos que
esta disefiado para amplificar secuencias codificantes para una repertorio completo de una cadena de TCR o Ig
dada, un método para determinar la eficacia de amplificacion no uniforme ("potencial de amplificacion no uniforme")
entre miembros de dicho conjunto de cebadores, y un método para corregir dicho potencial de amplificacion no
uniforme. Al proporcionar la composicién de moldes descrita en la presente memoria como una referencia con la que
se puede calibrar conjuntos de cebadores oligonucledtidos, y en realizaciones particulares, donde cada
oligonucleodtido molde esta presente en una cantidad sustancialmente equimolar de modo que se pueden ajustar las
concentraciones de cebadores individuales para dar la amplificacion sustancialmente uniforme de una matriz
estructuralmente diversa de productos de amplificacion, la presente descripcion supera asi ventajosamente los
problemas descritos antes asociados con sesgos en la eficacia de cebadores individuales.

Usando las composiciones y métodos proporcionados en la presente memoria, se pueden identificar cebadores
individuales que tienen un potencial de amplificacién no uniforme en virtud de su promocién de la amplificaciéon no
uniforme como se pone de manifiesto por la mayor (p. €j., mayor de una forma estadisticamente significativa) o
menor (p. ej. menor de una forma estadisticamente significativa) amplificacion de oligonucleétidos molde con
respecto al nivel de amplificacion uniforme, a pesar de la presencia en una reaccion de amplificacion (i) de todos los
oligonucledtidos molde en cantidades sustancialmente equimolares entre si, (ii) de todos los cebadores de segmento
V en cantidades sustancialmente equivalentes entre si, y (iii) de todos los cebadores de segmento J en cantidades
sustancialmente equimolares entre si.

Las concentraciones relativas de dichos cebadores se pueden entonces disminuir 0 aumentar para obtener un
conjunto completo de cebadores modificados en el que no todos los cebadores estan presentes en cantidades
sustancialmente equimolares unos con respecto a otros, para compensar, respectivamente, el mayor o menor nivel
de amplificacién con respecto al nivel de amplificacion uniforme. Después, se puede volver a ensayar en el conjunto
de cebadores su capacidad para amplificar todas las secuencias en la composicién de moldes descrita en la
presente memoria en el nivel de amplificacion uniforme, o dentro de un intervalo de tolerancia aceptable.

El procedimiento de ensayo de la capacidad de los conjuntos de cebadores modificados para amplificar la
composicion de moldes descrita en la presente memoria, en la que todos los oligonucleétidos molde se proporcionan
en cantidades sustancialmente equimolares entre si, se puede repetir de forma iterativa hasta que se han
amplificado todos los productos al nivel de amplificaciéon uniforme, o dentro de un intervalo de tolerancia aceptable.
Mediante dicho procedimiento que usa la composicion de moldes descrita en la presente memoria, se puede
normalizar la eficacia de amplificacion de un conjunto de cebadores oligonucleétidos, donde el conjunto de
cebadores es capaz de amplificar productivamente el ADN reordenado que codifica uno o una pluralidad de
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receptores del sistema inmunitario adaptativo en una muestra biolégica que comprende ADN de células linfoides de
un sujeto.

Adicional o alternativamente, de acuerdo con la presente descripcion, se puede determinar si cualquier pareja
particular de cebadores oligonucleotidos de amplificacion presenta potencial de amplificacién no uniforme, tal como
mayor o menor amplificacion de la composicion de moldes con respecto a un nivel de amplificacion uniforme
presentado por una mayoria de cebadores oligonucleétidos de amplificacion, y entonces se puede usar un factor de
ajuste de normalizacién para calcular, respectivamente, una frecuencia proporcionalmente menor o mayor de
aparicion de los productos de amplificacion que son promovidos por cada una de dichas parejas de cebadores de
amplificaciéon. Por lo tanto, las presentes composiciones de moldes, en algunas realizaciones, proporcionan un
método de correccion del potencial de amplificacion de acidos nucleicos no uniforme entre miembros de un conjunto
de cebadores oligonucledétidos de amplificacion.

Algunas de dichas realizaciones pueden permitir ventajosamente la correccion, calibracion, estandarizacion,
normalizacion, o similares, de datos que se obtienen como consecuencia de sucesos de amplificacion no uniformes.
Por lo tanto, las presentes realizaciones permiten la correccién de inexactitudes de datos, tal como pueden resultar
del uso sesgado de cebadores oligonucleétidos, sin la necesidad de ajustar iterativamente las concentraciones de
uno o mas cebadores de amplificacion y repetir las etapas de amplificacion de las composiciones de moldes
descritas en la presente memoria. Por lo tanto, se pueden obtener eficacias ventajosas donde se puede evitar la
repeticion de las etapas de secuenciacion cuantitativa de los productos de amplificaciéon. Sin embargo, algunas otras
realizaciones contempladas puede usar dicho procedimiento iterativo.

Por consiguiente, y como se describe en la presente memoria, se proporciona ahora una composicion de moldes
para la normalizaciéon de la eficacia de la amplificacion de un conjunto de cebadores oligonucleétidos, junto con
métodos para usar dicha composicion de moldes para determinar el potencial de amplificaciéon de acidos nucleicos
no uniforme (p. €j., sesgada) entre los miembros individuales del conjunto de cebadores oligonucledtidos. También
se describen en la presente memoria métodos para corregir dichos potenciales de amplificacion de acidos nucleicos
no uniformes (p. ej., sesgados) entre miembros del conjunto de cebadores oligonucledtidos. Estas realizaciones y
relacionadas explotan los beneficios no reconocidos previamente que se obtienen por la calibraciéon de conjuntos de
cebadores oligonucleotidos completos para compensar sesgos de amplificacion indeseables usando la composicion
de moldes para la normalizacién de la eficacia de la amplificacién, que tiene las caracteristicas descritas en la
presente memoria, y encontrara usos en mejorar la precision con la que se pueden cuantificar secuencias de ADN
que codifican TCR y/o Ig clonotipicos especificos, con respecto a metodologias descritas previamente.

Como se ha indicado también antes y descrito en otra parte en la presente invencion, antes de la presente
descripcion existian discrepancias insatisfactorias y dificiles de discernir entre (i) la distribucidon cuantitativa real de
moldes de ADN reordenado que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo que tienen secuencias
Unicas en una muestra biolégica que comprende ADN de células linfoides de un sujeto, y (ii) la representacion
relativa de los productos de amplificacion de acidos nucleicos de dichos moldes, después de amplificacion
multiplexada usando un conjunto de cebadores oligonucledtidos de amplificacion disefiados para amplificar
sustancialmente todos los genes de receptores del sistema inmunitario adaptativo reordenados productivamente en
la muestra. Debido, por ejemplo, a la heterogeneidad tanto de la poblacion de moldes como del conjunto de
cebadores de amplificacion, y como se muestra en la presente memoria, disparidades significativas en las eficacias
de amplificacion de diferentes cebadores de amplificacion, puede ser comin conducir al sesgo en las proporciones
relativas de los productos de amplificacion que se obtienen y secuencian cuantitativamente después de una reaccion
de amplificacion.

Moldes y cebadores

De acuerdo con algunas realizaciones preferidas se proporciona, por lo tanto, una composicion de moldes para la
normalizacion de la eficacia de la amplificaciéon de un conjunto de cebadores oligonucleotidos, que es capaz de
amplificar ADN reordenado (que en algunas realizaciones puede referirse a ADN reordenado productivamente, pero
que en algunas otras realizaciones no tiene que estar limitado) que codifica uno o una pluralidad de receptores del
sistema inmunitario adaptativo en una muestra biolédgica que comprende ADN de células linfoides de un sujeto,
comprendiendo la composicion de moldes una pluralidad de oligonucleétidos molde de férmula general (1):

5-U1-B1-V-B2-R-B3-J-B4-U2-3' 0]

como se proporciona en la presente memoria. En algunas realizaciones preferidas cada oligonucleétido molde en la
pluralidad de oligonucleétidos molde esta presente en una cantidad sustancialmente equimolar, que en algunas
realizaciones y como se ha indicado antes, puede referirse a una composicién en la que cada uno de los
oligonucledtidos molde esta presente en una concentracion equimolar o en una concentracién molar que se desvia
de la equimolar como maximoen 1, 2, 3,4,5,6,7,8,9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25,
50, 60, 70, 80, 90, 100 o 200% en una base molar, y que en algunas otras realizaciones puede referirse a una
composicion en la que todos los oligonucleétidos molde estan presentes en concentraciones molares que estan
dentro de un orden de magnitud entre si. La pluralidad de moldes puede comprender al menos 100, 200, 300, 400,
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500, 600, 700, 800, 900, 1000, 1100 o mas especies de oligonucledtidos discretos, cada uno con secuencia de
nucledtidos distinta, incluyendo cada valor entero intermedio entre ellos.

Por lo tanto, la composicion de moldes descrita en la presente memoria, comprende una pluralidad de
oligonucledtidos molde de férmula general:

5'-U1-B1-V-B2-R-B3-J-B4-U2-3' 0]

en donde, brevemente y como se ha elaborado con mayor detalle en otra parte en la presente memoria, de acuerdo
con algunas realizaciones preferidas:

V es un polinucleétido que comprende al menos 20, 30, 60, 90, 120, 150, 180, o 210, y como maximo 1000, 900,
800, 700, 600 o 500 nucledtidos contiguos de una secuencia génica que codifica la region variable (V) del receptor
del sistema inmunitario adaptativo, o su complementario, y cada una de la pluralidad de secuencias de
oligonucledtidos molde V comprende una secuencia de oligonucledtido unica;

J es un polinucleétido que comprende al menos 15-30, 31-60, 61-90, 91-120, o 120-150, y como maximo 600, 500,
400, 300 or 200 nucledtidos contiguos de una secuencia génica que codifica la region de unién (J) del receptor del
sistema inmunitario adaptativo, o su complementario, y cada una de la pluralidad de secuencias de oligonucleétidos
molde J comprende una secuencia de oligonucleétido uUnica;

U1 y U2 son cada uno nada o cada uno comprende un oligonucledtido que tiene, independientemente, una
secuencia que se selecciona de (i) una secuencia de oligonucleétido adaptador universal, y (ii) una secuencia de
oligonucledtido especifica de la plataforma de secuenciacion que esta unida a y situada 5' respecto a la secuencia
de oligonucleétido adaptador universal;

B1, B2, B3 y B4 son cada uno independientemente nada o cada uno comprende un oligonucledtido B que
comprende una secuencia de oligonucleétido de codigo de barras de 3, 4, 5, 6,7, 8,9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17,
18, 19, 20, 25, 30, 35, 40, 45, 50, 60, 70, 80, 90, 100, 200, 300, 400, 500, 600, 700, 800, 900 o 1000 nucledtidos
contiguos (incluyendo todos los valores enteros entre ellos), en donde cada una de la pluralidad de secuencias de
oligonucledtidos molde B comprende una secuencia de oligonucleétido Unica que identifica de forma Unica, o
identifica como una combinaciéon emparejada, (i) la secuencia de oligonucleétido V Unica del oligonucleétido molde, y
(ii) la secuencia de oligonucleétido J Unica del oligonucleétido molde; y

R es nada o comprende un sitio de reconocimiento de enzima de restriccibn que comprende una secuencia de
oligonucledtido que esta ausente de V, J, U1, U2, B1, B2, B3 y B4.

En algunas realizaciones, la composicion de oligonucleétidos molde comprende oligonucleétidos adicionales no
codificantes o aleatorios. Estos oligonucledtidos se pueden insertar en diferentes secciones entre o dentro de los
componentes en la féormula general | (5'-U1-B1-V-B2-R-B3-J-B4-U2-3") y ser de diferentes longitudes en tamafio.

En una realizacion, a es de 1 a un numero de segmentos génicos V maximo en el genoma de mamifero del sujeto.
En ofra realizacion, b es de 1 a un nimero de segmentos génicos J maximo en el genoma de mamifero del sujeto.
En otras realizaciones, a es 1 o b es 1. En algunas realizaciones, a puede estar en el intervalo de 1 segmento génico
V a 54 segmentos génicos V para TCRA, 1-76 segmentos génicos V para TCRB, 1-15 segmentos génicos V para
TCRG, 1-7 segmentos génicos V para TCRD, 1-165 segmentos génicos V para IGH, 1-111 para IGK, o 1-79
segmentos génicos V para IGL. En otras realizaciones, b puede estar en el intervalo de 1 segmento génico J a 61
segmentos génicos J para TCRA, 1-14 segmentos génicos J para TCRB, 1-5 segmentos génicos J para TCRG, 1-4
segmentos génicos para TCRD, 1-9 segmentos génicos J para IGH, 1-5 segmentos génicos J para IGK, o 1-11
segmentos génicos J para IGL.

La siguiente tabla cita el nimero de segmentos génicos V (a) y segmentos génicos J (b) para cada locus de receptor
del sistema inmunitario adaptativo humano, incluyendo segmentos V y J funcionales.
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segmentos V * segmentos V funcionales** segmentos J * segmentos J funcionales**
TCRA 54 45 61 50
TCRB 76 48 14 13
TCRG 15 6 5 5
TCRD 7 7 4 4
IGH 165 51 9 6
IGK 111 44 5 5
IGL 79 33 11 7

*Genes de segmentos variables y de union totales

** Genes de segmentos variables y de union con al menos un alelo funcional

En algunas realizaciones, el polinucleétido J comprende al menos 15-30, 31-60, 61-90, 91-120 o 120-150, y como
maximo 600, 500, 400, 300 o 200 nucledtidos contiguos de una region constante J del receptor del sistema
inmunitario adaptativo, o su complementario.

En algunas realizaciones, la pluralidad de los oligonucleétidos molde comprende al menos (a x b) secuencias de
oligonucledtidos Unicas, donde a es el nimero de segmentos génicos unicos que codifican la region V del receptor
del sistema inmunitario adaptativo en un sujeto, y b es el nimero de segmentos génicos Unicos que codifican la
region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo en el sujeto, y la composicion comprende al menos un
oligonucledétido molde para cada posible combinacion de un segmento génico que codifica la region V y un segmento
génico que codifica la region J.

Sin embargo, la invenciéon ahora contemplada no se pretende que esté asi limitada, de modo que en algunas
realizaciones, se puede usar ventajosamente un ndmero sustancialmente menor de oligonucledtidos molde. En
estas y realizaciones relacionadas, donde a es el niumero de segmentos génicos unicos que codifican la region V del
receptor del sistema inmunitario adaptativo en un sujeto, y b es el nimero de segmentos génicos Unicos que
codifican la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo en el sujeto, el nUmero minimo de secuencias de
oligonucledtidos Unicas de las cuales esta compuesta la pluralidad de oligonucleétidos molde, se puede determinar
por el que sea mayor de a y b, con la condicidon de que cada secuencia Unica de polinucleétido V y cada secuencia
Unica de polinucledétido J esté presente en al menos un oligonucleétido molde en la composicion de moldes. Por lo
tanto, de acuerdo con algunas realizaciones relacionadas, la composicién de moldes puede comprender al menos
un oligonucleotido molde para cada polinucleétido V unico, p. €j., que incluye uno solo de cada polinucleétido V
Unico de acuerdo con la formula general (1), y al menos un oligonucleétido molde para cada polinucleétido J tnico, p.
€j., que incluye uno solo de cada polinucleétido J Unico, de acuerdo con una férmula general (l).

En algunas otras realizaciones, la composicion de moldes comprende al menos un oligonucleotido molde al que se
puede reasociar cada cebador oligonucleétido de amplificacion en un conjunto de cebadores de amplificacion.

Es decir, en algunas realizaciones, la composicion de moldes comprende al menos un oligonucleétido molde que
tiene una secuencia de oligonucledtido de formula general (I) con la que puede hibridar especificamente cada
cebador oligonucledtido de segmento V, y al menos un oligonucledtido molde que tiene una secuencia de
oligonucledtido de formula general (1) con la que puede hibridar especificamente cada cebador oligonucledtido de
segmento J.

De acuerdo con dichas realizaciones, el conjunto de cebadores oligonucleétidos que es capaz de amplificar el ADN
reordenado que codifica uno o una pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo, comprende una
pluralidad a' de cebadores oligonucleétidos tnicos del segmento V y una pluralidad b’ de cebadores oligonucleétidos
Unicos del segmento J. La pluralidad de cebadores oligonucleétidos del segmento V a' son capaces, cada uno
independientemente, de reasociarse o hibridar especificamente con al menos un polinucleétido que codifica un
polipéptido de la region V del receptor del sistema inmunitario adaptativo, o su complementario, en donde cada
cebador de segmento V comprende una secuencia de nucledtidos de al menos 15 nucleétidos contiguos que es
complementaria de al menos un segmento génico que codifica la region V del receptor del sistema inmunitario
adaptativo. La pluralidad de cebadores oligonucledtidos del segmento J b' son capaces, cada uno
independientemente, de reasociarse o hibridar especificamente con al menos un polinucleétido que codifica un
polipéptido de la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo, o su complementario, en donde cada
cebador de segmento J comprende una secuencia de nucleétidos de al menos 15 nucledtidos contiguos que es
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complementaria de al menos un segmento génico que codifica la region J del receptor del sistema inmunitario
adaptativo.

En algunas realizaciones, a' es la misma que a (descrita antes para los oligonucledtidos molde). En otras
realizaciones, b' es la misma que b (descrita antes para oligonucleétidos molde).

Por lo tanto, en algunas realizaciones y también como se describe en otra parte en la presente memoria, la presente
composicion de moldes se puede usar en reacciones de amplificacion con cebadores de amplificaciéon que se
disefian para amplificar todas las secuencias génicas reordenadas que codifican el receptor del sistema inmunitario
adaptativo, incluyendo las que no son expresadas, mientras que en algunas otras realizaciones, la composicion de
moldes y los cebadores de amplificacion se pueden disefiar para que no den productos de amplificacion de genes
reordenados que no son expresados (p. €j., pseudogenes, orfones). Se apreciara por lo tanto, que en algunas
realizaciones puede amplificarse convenientemente solo un subconjunto de genes reordenados que codifican
receptores del sistema inmunitario adaptativo, de modo que se pueden disefiar subconjuntos de cebadores de
amplificacion adecuados y usar para amplificar solo las secuencias V-J reordenadas que tienen interés. En estas
realizaciones y relacionadas, de forma correspondiente se puede usar una composicion de moldes descrita en la
presente memoria que comprende solo un subconjunto de secuencias de V-J reordenadas de interés, siempre que
la composicion de moldes comprenda al menos un oligonucleétido molde con el que se puede reasociar cada
cebador oligonucledtido de amplificacion en un conjunto de cebadores de amplificacion. El ndmero real de
oligonucledtidos molde en la composicion de moldes puede, por lo tanto, variar considerablemente entre las
realizaciones contempladas, como una funcién del conjunto de cebadores de amplificacion que se va a usar.

Por ejemplo, en algunas realizaciones relacionadas, en la composicién de moldes la pluralidad de oligonucleétidos
molde puede tener una pluralidad de secuencias de férmula general (l) que se seleccionan de (1) la pluralidad de
secuencias de oligonucleotidos de féormula general (1) en la que los polinucleétidos V y J tienen las secuencias Vy J
de TCRB expuestas en al menos un conjunto de 68 SEQ ID NO de V y J de TCRB, respectivamente, como se
expone en las figuras 5a-5| como conjunto 1 de V/J de TCRB, conjunto 2 de V/J de TCRB, conjunto 3 de V/J de
TCRB, conjunto 4 de V/J de TCRB, conjunto 5 de V/J de TCRB, conjunto 6 de V/J de TCRB, conjunto 7 de V/J de
TCRB, conjunto 8 de V/J de TCRB, conjunto 9 de V/J de TCRB, conjunto 10 de V/J de TCRB, conjunto 11 de V/J de
TCRB, conjunto 12 de V/J de TCRB y conjunto 13 de V/J de TCRB; (2) la pluralidad de secuencias de
oligonucledtidos de férmula general (1) en las que los polinucleétidos V y J tienen las secuencias de V y J de TCRG
expuestas en al menos un conjunto de 14 SEQ ID NO de V y J de TCRG, respectivamente, como se expone en la
figura 6 como conjunto 1 de V/J de TCRG, conjunto 2 de V/J de TCRG, conjunto 3 de V/J de TCRG, conjunto 4 de
V/J de TCRG y conjunto 5 de V/J de TCRG; y (3) la pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de férmula general
(I) en las que los polinucleétidos V y J tienen las secuencias de V y J de IGH expuestas en al menos un conjunto de
127 SEQ ID NO de V y J de IGH, respectivamente, como se expone en la figura 7 como conjunto 1 de V/J de IGH,
conjunto 2 de V/J de IGH, conjunto 3 de V/J de IGH, conjunto 4 de V/J de IGH, conjunto 5 de V/J de IGH, conjunto 6
de V/J de IGH, conjunto 7 de V/J de IGH, conjunto 8 de V/J de IGH y conjunto 9 de V/J de IGH.

En algunas realizaciones, V es una secuencia de polinucleétido que codifica al menos 10-70 aminoacidos contiguos
de una regiéon V de receptor del sistema inmunitario adaptativo, o su complementario; J es una secuencia de
polinucledétido que codifica al menos 5-30 aminoacidos contiguos de una region J de receptor del sistema inmunitario
adaptativo, o su complementario; U1 y U2 son cada uno nada o comprenden un oligonucleétido que comprende una
secuencia de nucledtidos que se selecciona de (i) una secuencia de oligonucleétido adaptador universal, y (ii) una
secuencia de oligonucledtido especifica de la plataforma de secuenciacion que esta unida a y situada 5' respecto a
la secuencia de oligonucledtido adaptador universal; B1, B2, B3 y B4 son cada uno independientemente nada o
cada uno comprende un oligonucleétido B que comprende una secuencia de oligonucleétido cédigo de barras de 3,
4,5,6,7,8,9,10, 11,12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19 0 20 nucledtidos contiguos, en donde cada una de la pluralidad
de secuencias de oligonucledtidos B comprende una secuencia de oligonucleétido Unica que identifica de forma
Unica, como una combinacidon emparejada, (ii) la secuencia de oligonucledtido J Unica; y R es nada o comprende un
sitio de reconocimiento de enzima de restriccion que comprende una secuencia de oligonucledtido que esta ausente
de V, J, U1, U2, B1, B2, B3 y B4. En algunas realizaciones preferidas, la pluralidad de oligonucleétidos molde
comprende al menos a o b secuencias de oligonucleétidos Unicas, donde a es el niUmero de segmentos génicos que
codifican la regidon V de receptor del sistema inmunitario adaptativo Unicos en el sujeto, y b es el nimero de
segmentos génicos que codifican la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo Unicos en el sujeto, y la
composicion comprende una pluralidad de oligonucleétidos molde que comprende al menos el que sea mayor de a o
b secuencias de oligonucleétidos molde Unicas, con la condicion de que esta incluido al menos un polinucleétido V
que corresponde a cada segmento génico que codifica la regidon V y al menos un polinucleétido J que corresponde a
cada segmento génico que codifica la region J.

Se conoce un gran numero de secuencias génicas de region variable (V) y region de unién (J) de receptor del
sistema inmunitario adaptativo como secuencias de nucledtidos y/o aminoacidos, incluyendo secuencias de ADN
gendmico no reordenadas o locus de TCR e Ig, y secuencias de ADN reordenadas productivamente en dichos locus
y sus productos codificados, y también incluidos pseudogenes en estos locus, y también incluidos orfones
relacionados. Véase, p. ej., U.S.AN. 13/217,126 (US2012058902); U.S.A.N. 12/794,507 (US2010 330571);
PCT/US2011/026373 (W02011206738), PCT/US2011/049012 (WO2012027503). Estas y otras secuencias
conocidas en la técnica se pueden usar segun la presente descripcion para el disefio y produccion de
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oligonucledtidos molde para incluir en la composicion de moldes presente proporcionada para la normalizacion de la
eficacia de la amplificacion de un conjunto de cebadores oligonucleétidos, y para el disefio y la produccion del
conjunto de cebadores oligonucledtidos que es capaz de amplificar ADN reordenado que codifica cadenas de
polipéptidos de TCR e Ig, cuyo ADN reordenado puede estar presente en una muestra biolégica que comprende
ADN de células linfoides.

En la formula (1), V es una secuencia de polinucleétido de al menos 30, 40, 50, 60, 70, 80, 90, 100, 110, 120, 130,
140, 150, 160, 170, 180, 190, 200, 210, 220, 230, 240, 250, 260, 270, 280, 290, 300, 310, 320, 330, 340, 350, 360,
370, 380, 390, 400 o 450 y no mas de 1000, 900, 800, 700, 600 o 500 nucledtidos contiguos de una secuencia
génica de la region variable (V) del receptor del sistema inmunitario adaptativo (p. ej., TCR o BCR), o su
complementario, y cada uno de la pluralidad de secuencias de oligonucleétidos V comprende una secuencia de
oligonucleotido unica. Las secuencias gendmicas para los genes de la region V de TCR y BCR de seres humanos y
otras especies se conocen y estan disponibles en bases de datos publicas tales como Genbank; las secuencias
génicas de la region V incluyen secuencias de polinucleétidos que codifican los productos de los genes de TCR y
BCR reordenados, expresados, y también incluyen secuencias de polinucleétidos de pseudogenes que se han
identificado en los locus de la regién V. Las diversas secuencias de polinucleétidos V que se pueden incorporar en
los presentes moldes descritos de formula general (I) pueden variar ampliamente en longitud, en composicion de
nucledtidos (p. €j., contenido de GC) y en la secuencia de polinucleétido lineal real, y se sabe, por ejemplo, que
incluyen "puntos calientes" o regiones hipervariables que presentan diversidad de secuencia particular.

El polinucleétido V en la férmula general (I) (o su complementario) incluye secuencias con las que se pueden
reasociar especificamente miembros de los conjuntos de cebadores oligonucleétidos especificos para genes de TCR
y BCR. Se describen conjuntos de cebadores que son capaces de amplificar ADN reordenado que codifica una
pluralidad de TCR o BCR, por ejemplo, en los documentos U.S.A.N. 13/217,126 (US 2012058902), U.S.A.N.
12/794,507 (US 2010330571), PCT/US2011/026373 (WO 2011106738); o PCT/US2011/049012 (WO 2012027503);
o similares; o como se describe en los mismos, se pueden disefiar para incluir secuencias de oligonucledtidos que
pueden hibridar especificamente con cada uno de los genes V Unicos y con cada uno de los genes J en un locus de
genes de TCR y BCR particular (p. €j., TCR a, B, yo d,0lgH y, vy, 5, ao g, o lgL Kk o A). Por ejemplo, a modo de
ilustracion y no de limitacion, un cebador oligonucledtido de un conjunto de cebadores oligonucledtidos de
amplificacion que es capaz de amplificar el ADN reordenado que codifica uno o una pluralidad de TCR o BCR,
tipicamente puede incluir una secuencia de nucleétidos de 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 0 40 nucledtidos contiguos, o0 mas, y se puede reasociar especificamente con
una secuencia complementaria de 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 0 40 nucleodtidos contiguos de un polinucleétido V o J proporcionado en la presente memoria. En algunas
realizaciones, los cebadores pueden comprender al menos 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28, 29 o 30
nucledtidos, y en algunas realizaciones, los cebadores pueden comprender secuencias de no mas de 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 o 40 nucledtidos contiguos. Los
cebadores vy sitios de reasociacion de cebadores de otras longitudes también estan contemplados expresamente,
como se describe en la presente memoria.

La secuencia de polinucleétido entera de cada polinucleétido V en la férmula general (I) puede, pero no
necesariamente, consistir exclusivamente en nucleétidos contiguos de cada gen V distinto. Por ejemplo y de acuerdo
con algunas realizaciones, en la composicién de moldes descrita en la presente memoria, cada polinucledtido V de
férmula (l) solo es necesario que tenga al menos una regién que comprende una secuencia de oligonucleétido V
Unica que se encuentra en un gen V y con la cual se puede reasociar especificamente un cebador de region V
individual en el conjunto de cebadores. Por lo tanto, el polinucleétido V de férmula (I) puede comprender todas o
cualquier parte prescrita (p. €j., al menos 15, 20, 30, 60, 90, 120, 150, 180 o 210 nucledtidos contiguos, o cualquier
valor entero entre estos) de una secuencia génica de V natural (incluyendo una secuencia de pseudogén V) con la
condicion de que esté incluida al menos una regién de secuencia de oligonucledtidos V uUnica (el sitio de
reasociacion del cebador) que no esté incluida en ningun otro polinucleétido V molde.

En algunas realizaciones puede ser preferido que la pluralidad de polinucledtidos V que esta presente en la
composicion de moldes descrita en la presente memoria, tenga longitudes que simulen las longitudes globales de
secuencias de nucledtidos de genes V naturales, conocidos, incluso donde las secuencias de nucledtidos
especificas difieren entre la region V molde y cualquier gen V natural. Las longitudes de la region V en los moldes
descritos en la presente memoria pueden diferir de las longitudes de genes V naturales en no mas de 1, 2, 3, 4, 5, 6,
7,8,9,10, 11,12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19 0 20 por ciento.

Por lo tanto, el polinucleétido V en la férmula (1), en algunas realizaciones, puede comprender una secuencia de
nucledtidos que tiene una longitud que es la misma o similar a la longitud de un gen V tipico desde su codon de
inicio a su region codificante de CDR3 y puede, pero no necesariamente, incluir una secuencia de nucleétidos que
codifica la regiéon CDR3. La secuencia de nucleétidos que codifica CDR3 y las longitudes de las secuencias pueden
variar considerablemente y se han caracterizado mediante varios esquemas de numeracion diferentes (p. €j.,
Lefranc, 1999 The Immunologist 7:132; Kabat et al., 1991, en: Sequences of Proteins of Immunological Interest, NIH
Publication 91-3242; Chothia et al., 1987 J. Mol. Biol. 196:901; Chothia et al., 1989 Nature 342:877; Al-Lazikani et
al., 1997 J. Mol. Biol. 273:927; véase también, p. ej., Rock et al., 1994 J. Exp. Med. 179:323; Saada et al., 2007
Immunol. Cell Biol. 85:323).
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Brevemente, la region CDR3 tipicamente abarca la parte de polinucleétido que se extiende desde un resto cisteina
altamente conservado (codificado por el codén trinucledtido TGY; Y = T o C) en el segmento V a un resto
fenilalanina altamente conservado (codificado por TTY) en el segmento J de los TCR, o hasta una triptéfano
altamente conservado (codificado por TGG) en IGH. Mas de 90% de las reordenaciones productivas, naturales en el
locus de TCRB tienen una longitud de codificacion de CDR3 por este criterio, de entre 24 y 54 nucleétidos, que
corresponde a entre 9 y 17 aminoacidos codificados. Las longitudes de CDR3 de los oligonucleétidos molde
sintéticos presentes descritos, para cualquier locus de TCR o BCR dado, deberian estar dentro del mismo intervalo
de 95% de reordenaciones que se presentan de forma natural. Por lo tanto, por ejemplo, en una composicion de
moldes descrita en la presente memoria, para la normalizacion de la eficacia de amplificacion de un conjunto de
cebadores oligonucledtidos que es capaz de amplificar ADN reordenado que codifica una pluralidad de polipéptidos
de TCRB, la parte que codifica la CDR3 del polinucleétido V puede tener una longitud de 24 a 54 nucledtidos,
incluyendo todos los nimeros enteros entre ellos. Los esquemas de numeracion para las regiones que codifican la
CDR3 descritos antes indican las posiciones de los codones de cisteina, fenilalanina y triptéfano conservados, y
estos esquemas de numeracion también se pueden aplicar a pseudogenes en los que uno o mas codones que
codifican estos aminoacidos conservados se han sustituido por codones que codifican aminoacidos diferentes. Para
pseusogenes que no usan estos aminoacidos conservados, la longitud de la CDR3 se puede definir con respecto a
la correspondiente posicién en la que se habria observado el resto conservado en ausencia de la sustitucién, de
acuerdo con uno de los esquemas de numeracidon de posiciones de la secuencia de CDR3 establecidos
mencionados antes.

En algunas realizaciones, también puede ser preferido que la pluralidad de polinucledtidos V que estan presentes en
la composicion de moldes descrita en la presente memoria tenga composiciones de nucleétidos (por ejemplo,
porcentaje de contenido de GC) que simulen las composiciones de nucleotidos globales de secuencias de genes V
naturales conocidas, incluso aunque difieran las secuencias de nucleétidos especificas. Dichas composiciones de
nucledtidos de la region V molde pueden diferir de las composiciones de nucleétidos de secuencias de genes V
naturalesennomasde 1, 2, 3,4,5,6,7,8,9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19 0 20 por ciento. Opcionalmente y
de acuerdo con algunas realizaciones, el polinucleétido V del oligonucleétido molde descrito en la presente memoria
incluye un coddn de parada en o cerca del extremo 3' de V en la formula general (1).

En la formula (I) J es un polinucleétido que comprende al menos 15-30, 31-60, 61-90, 91-120, o 120-150, y como
maximo 600, 500, 400, 300 or 200 nucleodtidos contiguos de una secuencia génica que codifica la regidon de unién (J)
del receptor del sistema inmunitario adaptativo, o su complementario, y en cada una de la pluralidad de secuencias
de oligonucleétidos J comprende una secuencia de oligonucleotido Unica.

El polinucleétido J en la férmula general (I) (o su complementario) incluye secuencias con las que se pueden
reasociar especificamente miembros de los conjuntos de cebadores oligonucleotidos especificos para genes de TCR
y BCR. Los conjuntos de cebadores que son capaces de amplificar ADN reordenado que codifica una pluralidad de
TCR o BCR se describen, por ejemplo, en los documentos U.S.AN. 13/217.126; U.S.A.N. 12/794.507;
PCT/US2011/026373; o PCT/US2011/049012; o similares; o como se describe en los mismos, se pueden disefar
para incluir secuencias de oligonucleétidos que pueden hibridar especificamente con cada uno de los genes V
Unicos y con cada uno de los genes J Unicos en un locus de genes de TCR y BCR particular (p. €j., TCR a, B, y0 5,
olgHp,y,8,ao¢ 0lglkoA).

La secuencia de polinucleétido entera de cada polinucledtido J en la féormula general (I) puede, pero no
necesariamente, consistir exclusivamente en nucleotidos contiguos de cada gen J distinto. Por ejemplo y de acuerdo
con algunas realizaciones, en la composicion de moldes descrita en la presente memoria, cada polinucleétido J de
férmula (1) solo es necesario que tenga al menos una regién que comprende una secuencia de oligonucleotido J
Unica que se encuentra en un gen J y con la cual se puede reasociar especificamente un cebador de region V
individual en el conjunto de cebadores. Por lo tanto, el polinucleétido V de féormula (I) puede comprender todas o
cualquier parte prescrita (p. €j., al menos 15, 20, 30, 60, 90, 120, 150, 180 o 210 nucledtidos contiguos, o cualquier
valor entero entre estos) de una secuencia génica de V natural (incluyendo una secuencia de pseudogén V) con la
condicion de que esté incluida al menos una regién de secuencia de oligonucledtidos V unica (el sitio de
reasociacion del cebador) que no esté incluida en ningun otro polinucleétido J molde.

En algunas realizaciones puede ser preferido que la pluralidad de polinucleétidos J que esta presente en la
composicion de moldes descrita en la presente memoria, tenga longitudes que simulen las longitudes globales de
secuencias de nucledtidos de genes J naturales, conocidos, incluso donde las secuencias de nucledétidos especificas
difieren entre la region J molde y cualquier gen J natural. Las longitudes de la region J en los moldes descritos en la
presente memoria puede diferir de las longitudes de genes J naturales ennomasde 1, 2, 3,4, 5,6, 7, 8,9, 10, 11,
12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19 0 20 por ciento.

Por lo tanto, el polinucleétido J en la férmula (I) puede, en algunas realizaciones, comprender una secuencia de
nucledtidos que tiene una longitud que es la misma o similar a la longitud de un gen J natural tipico, y puede, pero
no necesariamente, incluir una secuencia de nucleétidos que codifica la region CDR3, como se ha descrito antes.

Las secuencias genoémicas para los genes de la region J de TCR y BCR de seres humanos y otras especies se
conocen y estan disponibles en bases de datos publicas tales como Genbank; las secuencias de genes de la regién
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J incluyen secuencias de polinucleétidos que codifican los productos de los genes de TCR y BCR reordenados,
expresados y no expresados. Las diversas secuencias de polinucleétidos J que se pueden incorporar en los moldes
presentes descritos de formula general (1) puede variar ampliamente en longitud, en composicion de nucleétidos (p.
€j., contenido de GC) y en la secuencia real de polinucleétido lineal.

Las alternativas para las secuencias de V y J descritas en la presente memoria, para usar en la construccion de los
oligonucledtidos molde descritos en la presente memoria y/o los cebadores oligonucleétidos del segmento V y
segmento J, los puede seleccionar el experto en la técnica basandose en la presente descripcion, usando el
conocimiento en la técnica relacionado con las secuencias de genes publicadas para las regiones que codifican V y
J de los genes para cada subunidad de TCR e Ig. Las entradas de Genbank de referencia para las secuencias de
receptor del sistema inmunitario adaptativo humano incluyen: TCRa: (TCRA/D): NC_000014.8
(chr14:22090057..23021075); TCRB: (TCRB): NC_000007.13 (chr7:141998851..142510972); TCRy: (TCRG):
NC_000007.13 (chr7:38279625..38407656); cadena pesada de inmunoglobulina, IgH (IGH): NC_000014.8 (chr14:
106032614..107288051); cadena ligera kappa de inmunoglobulina, IgLk (IGK): NC_000002.11 (chr2:
89156874..90274235); y cadena ligera lambda de inmunoglobulina, IgLA (IGL): NC_000022.10 (chr22:
22380474..23265085). Las entradas de Genbank de referencia para las secuencias de locus de receptor del sistema
inmunitario adaptativo de ratén incluyen: TCRB: (TCRB): NC_000072.5 (chr6: 40841295..41508370), y cadena
pesada de inmunoglobulina, IgH (IGH): NC_000078.5 (chr12:114496979..117248165).

El analisis del disefio de molde y cebador y las consideraciones de seleccion del sitio diana se pueden llevar a cabo,
por ejemplo, usando el programa de analisis de cebadores OLIGO y/o el programa de algoritmos BLASTN 2.0.5
(Altschul et al., Nucleic Acids Res. 1997, 25(17):3389-402), u otros programas similares disponibles en la técnica.

Por consiguiente, basandose en la presente descripcion y en vista de estas secuencias de genes de receptor del
sistema inmunitario adaptativo conocidas y metodologia de disefio de oligonucleétidos, para la inclusiéon en los
presentes oligonucledtidos molde, los expertos en la técnica pueden disefiar una pluralidad de secuencias de
polinucleétidos especificas de la region V y especificas de la regién J que contiene cada una independientemente
secuencias de oligonucleotidos que son Unicas para un gen V y gen J, respectivamente. De forma similar, a partir de
la presente descripcion y en vista de las secuencias conocidas del receptor del sistema inmunitario adaptativo, los
expertos en la técnica también pueden disefiar un conjunto de cebadores que comprende una pluralidad de
cebadores oligonucleotidos especificos de la regién V y especificos de la regién J que son cada uno
independientemente capaces de reasocirarse con una secuencia especifica que es Unica para un gen V y gen J,
respectivamente, de modo que una pluralidad de cebadores es capaz de amplificar sustancialmente todos los genes
V y sustancialmente todos los genes J en un locus dado que codifica el receptor del sistema inmunitario adaptativo
(p. €j., un locus de TCR o IgH humano). Dichos conjuntos de cebadores permiten la generaciéon, en PCR
multiplexada (es decir, usando multiples parejas de cebadores directos e inversos), de productos amplificados que
tienen un primer extremo que es codificado por un segmento génico que codifica la regién V reordenada y un
segundo extremo que es codificado por un segmento génico que codifica la region J.

Tipicamente y en algunas realizaciones, dichos productos de amplificacion pueden incluir una secuencia que
codifica la CDR3 aunque la invencion no se pretende que esté asi limitada, y contempla productos de amplificacion
que no incluyen una secuencia que codifica la CDR3. Los cebadores se pueden disefiar preferiblemente para dar
productos de amplificacion que tienen suficientes partes de secuencias de V y J y secuencias (B) de cédigo de
barras V-J como se describe en la presente memoria, de modo que por secuenciaciéon de los productos
(amplicones), se pueden identificar basandose en las secuencias que son Unicas para cada segmento génico, (i) el
gen V particular, y (ii) el gen J particular en la cercania del cual el gen V sufre reordenacion para dar un gen que
codifica el receptor del sistema inmunitario adaptativo funcional. Tipicamente, y en realizaciones preferidas, los
productos de amplificacién de la PCR no tendran mas de 600 pares de bases de tamafio, lo cual, de acuerdo con la
teoria no limitante, excluira los productos de amplificacion de genes de receptor del sistema inmunitario adaptativo
no reordenados. En algunas otras realizaciones preferidas, los productos de amplificacion seran como maximo de
500, 400, 300, 250, 200, 150, 125, 100, 90, 80, 70, 60, 50, 40, 30 o 20 de bases de tamafo, de modo que se puede
proporcionar ventajosamente cuantificacion de alto rendimiento de los amplicones de distinta secuencia por lecturas
de secuencia cortas.

En ciertas realizaciones preferidas, la pluralidad de oligonucledtidos molde comprende al menos a o al menos b
secuencias de oligonucleotidos Unicas, la que sea mas larga, donde a es el nimero de segmentos génicos que
codifican la regidon V de receptor del sistema inmunitario adaptativo Unicos en el sujeto, y b es el nimero de
segmentos génicos que codifican la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo Unicos en el sujeto, y la
composicion comprende al menos un oligonucledtido molde para cada polinucleétido V dnico y al menos un
oligonucledtido molde para cada polinucleétido J Unico. Se apreciara que debido a que los oligonucleétidos molde
tienen una pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de férmula general (1), que incluye un polinucleétido V y que
también incluye un polinucleétido J, la composicién de moldes puede comprender por lo tanto menos de (a x b)
secuencias de oligonucledtidos Unicas, pero comprendera al menos el mayor de a o b secuencias de
oligonucledtidos unicas. Por consiguiente, la composicién puede acomodar al menos una aparicion de cada
secuencia de polinucledétido V Unica y al menos una aparicion de cada secuencia de polinucleétido J uUnica, donde,
en algunos casos la al menos una aparicion de un polinucledtido V Unico particular estara presente en el mismo
oligonucledétido molde en el que se puede encontrar la al menos una aparicién de un polinucleétido J Unico particular.
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Asi, por ejemplo, "al menos un oligonucleétido molde para cada polinucleétido V unico y al menos un oligonucleétido
molde para cada polinucleétido J tnico" en algunos casos puede referirse a un solo oligonucleétido molde en el que
estan presentes un polinucleétido V Unico y un polinucleétido J Unico.

Como se describe también en otra parte en la presente memoria, en algunas otras realizaciones preferidas, la
composicion de moldes comprende al menos un oligonucleétido molde con el que se puede reasociar cada cebador
oligonucledtido de amplificacién en un conjunto de cebadores de amplificacion. Por lo tanto, la composicién puede
contener menos de a o b secuencias Unicas, por ejemplo, donde un conjunto de cebadores de amplificacion puede
no incluir un cebador Unico para cada posible secuencia de V y/o J.

Se observara que algunas realizaciones contemplan una composicion de moldes para la normalizacién de la eficacia
de amplificacion de un conjunto de cebadores oligonucleétidos que es capaz de amplificar productivamente ADN
reordenado que codifica una pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo en una muestra biolégica
que comprende ADN de células linfoides de un sujeto como se proporciona en la presente memoria, en donde la
composicion de moldes comprende una pluralidad de oligonucledtidos molde que tienen una pluralidad de
secuencias de oligonucledtidos de formula general 5'-U1-B1-V-B2-R-B3-J-B4-U2-3' (I) como se describe en la
presente memoria. De acuerdo con estas realizaciones y realizaciones asociadas y como se describe también en
otra parte en la presente memoria, el conjunto de cebadores oligonucledtidos de amplificacion que es capaz de
amplificar productivamente ADN reordenado, puede excluir cualesquiera cebadores oligonucleétidos que hibridan
especificamente con un pseudogén u orfén de region V o con un pseudogén u orfon de regién J. Por lo tanto, en
dichas realizaciones la composicion de moldes excluira de forma conveniente oligonucleétidos molde de férmula
general (1) en los que las secuencias de oligonucledétidos V Unicas y/o las secuencias de oligonucleétidos J Unicas
son secuencias que son, respectivamente, Unicas respecto a un pseudogén u orfon de region V o un pseudogén u
orfén de region J.

Una composicion de moldes de TCRB de ejemplo que comprende 858 oligonucledtidos molde distintos se describe
en la lista de secuencias en la SEQ ID NO: 3157-4014. Otra composicion de moldes de TCRB de ejemplo que
comprende 871 oligonucledtidos molde distintos se describe en la lista de secuencias en la SEQ ID NO: 1-871. Otra
composicion de moldes de TCRB de ejemplo que comprende 689 oligonucleétidos molde distintos se describe en la
lista de secuencias en la SEQ ID NO: 872-1560.

Una composicion de moldes de TCRG de ejemplo que comprende 70 oligonucleétidos molde distintos se describe
en la lista de secuencias en la SEQ ID NO: 4015-4084. Una composicion de moldes de TCRG de ejemplo que
comprende 70 oligonucleotidos molde distintos se describe también en la lista de secuencias en la SEQ ID NO:
1561-1630.

Una composicion de moldes de IGH de ejemplo que comprende 1116 oligonucleétidos molde distintos se describe
en la lista de secuencias en la SEQ ID NO: 4085-5200. Una composicion de moldes de IGH de ejemplo que
comprende 1116 oligonucledtidos molde distintos se describe también en la lista de secuencias en la SEQ ID NO:
1805-2920.

También se describen en la presente memoria conjuntos de ejemplo de polinucledtidos V y J para la inclusion en los
oligonucledtidos molde descritos en la presente memoria que tienen una pluralidad de secuencias de
oligonucledtidos de férmula general (1). Para TCRB, la pluralidad de oligonucleétidos molde que pueden tener una
pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de férmula general (1) en las que los polinucledtidos V y J tienen las
secuencias de V y J del TCRB expuestas en al menos una de las 68 SEG ID NO de V y J de TCRB,
respectivamente, como se expone en la figura 5 como conjunto 1 de V/J de TCRB, conjunto 2 de V/J de TCRB,
conjunto 3 de V/J de TCRB, conjunto 4 de V/J de TCRB, conjunto 5 de V/J de TCRB, conjunto 6 de V/J de TCRB,
conjunto 7 de V/J de TCRB, conjunto 8 de V/J de TCRB, conjunto 9 de V/J de TCRB , conjunto 10 de V/J de TCRB,
conjunto 11 de V/J de TCRB, conjunto 12 de V/J de TCRB y conjunto 13 de V/J de TCRB.

Para TCRG, la pluralidad de oligonucleétidos molde puede tener una pluralidad de secuencias de oligonucleétidos
de férmula general (1) en las que los polinucleétidos V y J tienen las secuencias V y J de TCRG expuestas en al
menos uno de los conjuntos de 14 SEQ ID NO de V y J de TCRG, respectivamente, como se expone en la figura 6,
como conjunto 1 de V/J de TCRG V/J, conjunto 2 de V/J de TCRG V/J, conjunto 3 de V/J de TCRG V/J, conjunto 4
de V/J de TCRG V/J y conjunto 5 de V/J de TCRG V/J.

Para IGH, la pluralidad de oligonuclettidos molde puede tener una pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de
férmula general (1) en las que los polinucledtidos V y J tienen las secuencias V y J de IGH expuestas en al menos
uno de los conjuntos de 127 SEQ ID NO de V y J de IGH, respectivamente, como se expone en la figura 7 como
conjunto 1 de V/J de IGH, conjunto 2 de V/J de IGH, conjunto 3 de V/J de IGH, conjunto 4 de V/J de IGH, conjunto 5
de V/J de IGH, conjunto 6 de V/J de IGH, conjunto 7 de V/J de IGH, conjunto y de V/J de IGH y conjunto 9 de V/J de
IGH.

Cebadores

De acuerdo con la presente descripcion, se proporcionan cebadores oligonucleétidos en un conjunto de cebadores
oligonucledtidos que comprende una pluralidad de cebadores del segmento V y una pluralidad de cebadores del
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segmento J, donde el conjunto de cebadores es capaz de amplificar ADN reordenado que codifica receptores del
sistema inmunitario adaptativo en una muestra bioldégica que comprende ADN de células linfoides. Los conjuntos de
cebadores adecuados son conocidos en la técnica y se describen en la presente memoria, por ejemplo, los
conjuntos de cebadores en los documentos U.S.A.N. 13/217.126;U.S.A.N. 12/794.507; PCT/US2011/026373; o
PCT/US2011/049012; o similares; o los mostrados en la tabla 1. En determinadas realizaciones el conjunto de
cebadores se disefia para incluir una pluralidad de cebadores especificos de secuencia de V que incluye, para cada
gen de regién V unico (incluyendo pseudogenes) en una muestra, al menos un cebador que se puede reasociar
especificamente con una secuencia de region V Unica; y para cada gen de region J unico en la muestra, al menos un
cebador que se puede reasociar especificamente con una secuencia de region J tnica.

El disefio de cebadores se puede lograr por metodologias rutinarias en vista de las secuencias genémicas de TCR y
BCR conocidas. Por consiguiente, el conjunto de cebadores preferiblemente es capaz de amplificar cada
combinacién de V-J posible que puede resultar de las reordenaciones de ADN en los locus de TCR o BCR. También
como se describe mas adelante, determinadas realizaciones contemplan conjuntos de cebadores en los que uno o
mas cebadores de V pueden ser capaces de reasociarse especificamente con una secuencia "unica" que puede ser
compartida por dos 0 mas regiones V pero que no es comun a todas las regiones V, y/o en los que uno o mas
cebadores de J pueden ser capaces de reasociarse especificamente con una secuencia "Unica" que puede ser
compartida por dos o mas regiones J pero que no es comun a todas las regiones J.

En realizaciones, particulares, los cebadores oligonucledtidos para usar en las composiciones y métodos descritos
en la presente memoria, pueden comprender o consistir en un acido nucleico de al menos aproximadamente 15
nucledtidos de longitud que tiene la misma secuencia que, o es complementaria de, una secuencia de 15
nucledtidos contiguos de largo del segmento V o J diana (es decir, parte del polinucleétido genémico que codifica un
polipéptido de la regién V o region J). Cebadores mas largos, por ejemplo, los de aproximadamente 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, 45, o 50, nucledtidos de longitud que
tienen la misma secuencia que, o la secuencia complementaria de, una secuencia contigua del segmento de
polinucledtido que codifica la regién V o J diana, también seran utiles en determinadas realizaciones. Todas las
longitudes intermedias de los cebadores oligonucleotidos presentes descritos estan contempladas para usar en la
presente memoria. Como reconocera el experto en la técnica, los cebadores pueden tener secuencia adicional
afadida (p. €j., nucledtidos que pueden no ser iguales que o complementarios del segmento de polinucledtido que
codifica la regién V o J diana), tal como sitios de reconocimiento de enzimas de restriccion, secuencias adaptadoras
para la secuenciacién, secuencias codigos de barras, y similares (véase, p. €j., las secuencias de cebadores
proporcionadas en las tablas y lista de secuencias de la presente memoria). Por lo tanto, la longitud de los
cebadores puede ser mas larga, tal como aproximadamente 55, 56, 57, 58, 59, 60, 61, 62, 63, 64, 65, 66, 67, 68, 69,
70, 71,72, 73, 74, 75, 80, 85, 90, 95, 100 o mas nucledtidos de longitud o mas, dependiendo del uso o necesidad
especificos.

También estan contemplados para usar en determinadas realizaciones, variantes de cebadores oligonucleétidos del
segmento V o segmento J de receptores del sistema inmunitario adaptativo que pueden compartir un grado alto de
identidad de secuencia con cebadores oligonucledtidos para los que se presentan en la presente memoria
secuencias de nucledtidos, incluyendo las expuestas en la lista de secuencias. Por lo tanto, en estas realizaciones y
relacionadas, las variantes de cebadores oligonucleétidos del segmento V o segmento J de receptores del sistema
inmunitario adaptativo pueden tener identidad sustancial con secuencias de cebadores oligonucledtidos del
segmento V o segmento J de receptores del sistema inmunitario adaptativo descritas en la presente memoria, por
ejemplo, dichas variantes de secuencias de oligonucleétidos pueden comprender al menos 70% de identidad de
secuencia, preferiblemente al menos 75%, 80%, 85%, 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 0 99% o
mayor identidad de secuencia comparado con una secuencia de polinucleétido de referencia tal como las
secuencias de cebadores oligonucledtidos descritas en la presente memoria, usando los métodos descritos en la
presente memoria (p. €j., analisis con BLAST usando parametros estandar). Un experto en esta técnica reconocera
que estos valores se pueden ajustar de forma adecuada para determinar la correspondiente capacidad de una
variante de cebador oligonucleétido para reasociarse con un polinucleétido que codifica segmentos del receptor del
sistema inmunitario adaptativo, teniendo en cuenta la degeneracion de codones, posicionamiento del marco de
lectura, y similares.

Tipicamente, las variantes de cebadores oligonucledtidos contendran una o mas sustituciones, adiciones,
eliminaciones y/o inserciones, preferiblemente de modo que la capacidad de reasociarse con el oligonucleétido
variante no disminuya sustancialmente con respecto a la de una secuencia de cebador oligonucleétido del segmento
V o segmento J de receptor del sistema inmunitario adaptativo que se expone especificamente en la presente
memoria.

La tabla 1 presenta como un ejemplo no limitante, un conjunto de cebadores oligonucleétidos que es capaz de
amplificar productivamente ADN reordenado que codifica cadenas 3 de TCR (TCRB) en una muestra biolégica que
comprende ADN de células linfoides de un sujeto. En este conjunto de cebadores, los cebadores del segmento J
comparten homologia de secuencia sustancial, y por lo tanto puede haber cebado cruzado entre mas de una
secuencia de polinucledtido J diana, pero los cebadores del segmento V se disefian para reasociarse
especificamente con secuencias diana dentro de la regiéon CDR2 de V y por lo tanto son Unicos para cada segmento
V. Sin embargo, hay una excepcion presente en el caso de varios cebadores de V donde las secuencias dentro de la
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familia de los genes diana estrechamente relacionados son idénticas (p. ej., V6-2 y V6-3 son idénticos a nivel de
nucledtidos a lo largo de la secuencia codificante del segmento V, y por lo tanto pueden tener un solo cebador,
TRB2V6-2/3).

Por lo tanto, se apreciara que en determinadas realizaciones el nimero de oligonucleétidos molde diferentes en la
composicion de moldes, y/o el numero de cebadores oligonucleétidos diferentes en el conjunto de cebadores, se
puede reducir ventajosamente disefiando moldes y/o cebadores que aprovechen algunas similitudes conocidas en
las secuencias de V y/o J. Por lo tanto, en estas realizaciones y relacionadas, secuencias de oligonucleétidos
"Unicas" como se describe en la presente memoria, pueden incluir secuencias de polinucleétido V especificas que
son compartidas por 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19 o 20 oligonucleétidos molde
distintos y/o secuencias de polinucleétido J especificas que son compartidas por 1, 2, 3,4, 5,6, 7, 8,9, 10, 11,120
13 oligonucledétidos molde distintos, donde dichos moldes difieren en secuencia entre si por secuencias distintas de
las de V y/o J compartidas.

De acuerdo con realizaciones presentes contempladas, puede ser util disminuir (p. €j., reducir de una forma
estadisticamente significativa) el sesgo de amplificacion de moldes tal como el potencial de amplificacién de acidos
nucleicos no uniformes entre miembros de un conjunto de cebadores de amplificacion, que puede producir eficacias
de cebadores desiguales (p. €j., uso de cebadores desigual) solo para un subconjunto limitado de todos los genes V
y J naturales. Por ejemplo, en el analisis del repertorio inmunitario de TCR y BCR implicado en una respuesta
inmunitaria, si es contra un antigeno especifico, como en una vacuna, o contra un tejido, como en una enfermedad
autoinmunitaria, pueden ser de interés solo las reordenaciones de TCR e |G productivas. En dichas circunstancias,
puede ser econdémicamente ventajoso identificar y corregir el potencial de amplificacion de acidos nucleicos no
uniformes solo para aquellos cebadores de segmentos V y J que contribuyen a reordenaciones productivas del ADN
que codifica TCR y BCR, y excluir esfuerzos para corregir la amplificacion no uniforme de pseudogenes y orfones
(es decir, segmentos que codifican la region V de TCR o BCR que se han duplicado en otros cromosomas).

En el locus de IGH humano, por ejemplo, la base de datos ImmunoGeneTics (IMGT) (M.-P. LeFranc, Université
Montpellier, Montpellier, Francia; www.imgt.org) indica 165 genes de segmento V, de los cuales 26 son orfones en
otros cromosomas y 139 estan en el locus de IGH en el cromosoma 14. Entre los 139 segmentos V dentro del locus
de IGH, 51 tienen al menos un alelo funcional, mientras que 6 son ORF (marcos de lectura abiertos) que pierden al
menos un resto de aminoacido altamente conservado, y 81 son pseudogenes. Los pseudogenes pueden incluir
segmentos V que contienen un codén de parada en el marco dentro de la secuencia codificante del segmento V, un
desplazamiento de marco entre el codén de inicio y la secuencia codificante de CDR3, una o mas inserciones de
elementos de repeticion, y eliminaciones de regiones criticas, tales como el primer exén o RSS. Para caracterizar las
reordenaciones de IGH funcionales en una muestra evitando el tiempo y gasto de caracterizacion de pseudogenes
y/u orfones, se contempla, por lo tanto, el uso de un subconjunto de los oligonucleétidos molde sintéticos descritos
en la presente memoria, que se disefia para incluir solo los segmentos V que participan en una reordenacion
funcional para codificar TCR o BCR, sin tener que sintetizar o calibrar cebadores de amplificacion y oligonucleétidos
molde especificos para las secuencias de pseudogenes. Ventajosamente, se obtienen asi, entre otros, eficacias
respecto al tiempo y gasto.

Tabla 1. Conjunto de cebadores oligonucledtidos de ejemplo (Cebadores de PCR hsTCRB)

Nombre Secuencia SEQ ID NO:
TRBJ1-1 TTACCTACAACTGTGAGTCTGGTGCCTTGTCCAAA 1631
TRBJ1-2 ACCTACAACGGTTAACCTGGTCCCCGAACCGAA 1632
TRBJ1-3 ACCTACAACAGTGAGCCAACTTCCCTCTCCAAA 1633
TRBJ1-4 CCAAGACAGAGAGCTGGGTTCCACTGCCAAA 1634
TRBJ1-5 ACCTAGGATGGAGAGTCGAGTCCCATCACCAAA 1635
TRBJ1-6 CTGTCACAGTGAGCCTGGTCCCGTTCCCAAA 1636
TRBJ2-1 CGGTGAGCCGTGTCCCTGGCCCGAA 1637
TRBJ2-2 CCAGTACGGTCAGCCTAGAGCCTTCTCCAAA 1638
TRBJ2-3 ACTGTCAGCCGGGTGCCTGGGCCAAA 1639
TRBJ2-4 AGAGCCGGGTCCCGGCGCCGAA 1640
TRBJ2-5 GGAGCCGCGTGCCTGGCCCGAA 1641
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Nombre Secuencia SEQ ID NO:
TRBJ2-6 GTCAGCCTGCTGCCGGCCCCGAA 1642
TRBJ2-7 GTGAGCCTGGTGCCCGGCCCGAA 1643
TRB2V10-1 AACAAAGGAGAAGTCTCAGATGGCTACAG 1644
TRB2V10-2 GATAAAGGAGAAGTCCCCGATGGCTATGT 1645
TRB2V10-3 GACAAAGGAGAAGTCTCAGATGGCTATAG 1646
TRB2V6-2/3 GCCAAAGGAGAGGTCCCTGATGGCTACAA 1647
TRB2V6-8 CTCTAGATTAAACACAGAGGATTTCCCAC 1648
TRB2V6-9 AAGGAGAAGTCCCCGATGGCTACAATGTA 1649
TRB2V6-5 AAGGAGAAGTCCCCAATGGCTACAATGTC 1650
TRB2V6-6 GACAAAGGAGAAGTCCCGAATGGCTACAAC 1651
TRB2V6-7 GTTCCCAATGGCTACAATGTCTCCAGATC 1652
TRB2V6-1 GTCCCCAATGGCTACAATGTCTCCAGATT 1653
TRB2V6-4 GTCCCTGATGGTTATAGTGTCTCCAGAGC 1654
TRB2V24-1 ATCTCTGATGGATACAGTGTCTCTCGACA 1655
TRB2V25-1 TTTCCTCTGAGTCAACAGTCTCCAGAATA 1656
TRB2V27 TCCTGAAGGGTACAAAGTCTCTCGAAAAG 1657
TRB2V26 CTCTGAGAGGTATCATGTTTCTTGAAATA 1658
TRB2V28 TCCTGAGGGGTACAGTGTCTCTAGAGAGA 1659
TRB2V 19 TATAGCTGAAGGGTACAGCGTCTCTCGGG 1660
TRB2V4-1 CTGAATGCCCCAACAGCTCTCTCTTAAAC 1661
TRB2V4-2/3 CTGAATGCCCCAACAGCTCTCACTTATTC 1662
TRB2V2P CCTGAATGCCCTGACAGCTCTCGCTTATA 1663
TRB2V3-1 CCTAAATCTCCAGACAAAGCTCACTTAAA 1664
TRB2V3-2 CTCACCTGACTCTCCAGACAAAGCTCAT 1665
TRB2V16 TTCAGCTAAGTGCCTCCCAAATTCACCCT 1666
TRB2V23-1 GATTCTCATCTCAATGCCCCAAGAACGC 1667
TRB2V18 ATTTTCTGCTGAATTTCCCAAAGAGGGCC 1668
TRB2V17 ATTCACAGCTGAAAGACCTAACGGAACGT 1669
TRB2V 14 TCTTAGCTGAAAGGACTGGAGGGACGTAT 1670
TRB2V2 TTCGATGATCAATTCTCAGTTGAAAGGCC 1671
TRB2V12-1 TTGATTCTCAGCACAGATGCCTGATGT 1672
TRB2V12-2 GCGATTCTCAGCTGAGAGGCCTGATGG 1673
TRB2V12-3/4 TCGATTCTCAGCTAAGATGCCTAATGC 1674
TRB2V12-5 TTCTCAGCAGAGATGCCTGATGCAACTTTA 1675
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Nombre Secuencia SEQ ID NO:
TRB2V7-9 GGTTCTCTGCAGAGAGGCCTAAGGGATCT 1676
TRB2V7-8 GCTGCCCAGTGATCGCTTCTTTGCAGAAA 1677
TRB2V7-4 GGCGGCCCAGTGGTCGGTTCTCTGCAGAG 1678
TRB2V7-6/7 ATGATCGGTTCTCTGCAGAGAGGCCTGAGG 1679
TRB2V7-2 AGTGATCGCTTCTCTGCAGAGAGGACTGG 1680
TRB2V7-3 GGCTGCCCAACGATCGGTTCTTTGCAGT 1681
TRB2V7-1 TCCCCGTGATCGGTTCTCTGCACAGAGGT 1682
TRB2V11-123 CTAAGGATCGATTTTCTGCAGAGAGGCTC 1683
TRB2V13 CTGATCGATTCTCAGCTCAACAGTTCAGT 1684
TRB2V5-1 TGGTCGATTCTCAGGGCGCCAGTTCTCTA 1685
TRB2V5-3 TAATCGATTCTCAGGGCGCCAGTTCCATG 1686
TRB2V5-4 TCCTAGATTCTCAGGTCTCCAGTTCCCTA 1687
TRB2V5-8 GGAAACTTCCCTCCTAGATTTTCAGGTCG 1688
TRB2V5-5 AAGAGGAAACTTCCCTGATCGATTCTCAGC 1689
TRB2V5-6 GGCAACTTCCCTGATCGATTCTCAGGTCA 1690
TRB2V9 GTTCCCTGACTTGCACTCTGAACTAAAC 1691
TRB2V15 GCCGAACACTTCTTTCTGCTTTCTTGAC 1692
TRB2V30 GACCCCAGGACCGGCAGTTCATCCTGAGT 1693
TRB2V20-1 ATGCAAGCCTGACCTTGTCCACTCTGACA 1694
TRB2V29-1 CATCAGCCGCCCAAACCTAACATTCTCAA 1695

En algunas realizaciones, los cebadores oligonucleétidos del segmento V y segmento J como se describen en la
presente memoria se disefian para incluir secuencias de nucledtidos de modo que esté presente informacion
adecuada dentro de la secuencia de un producto de amplificacion de un gen del receptor del sistema inmunitario
adaptativo reordenado (TCR o Ig) para identificar de forma Unica tanto los genes especificos de V como especificos
de J que dan lugar al producto de amplificacion en el locus del receptor del sistema inmunitario adaptativo
reordenado (p. €j., al menos 1, 2, 3,4, 5,6,7, 8,9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19 0 20 pares de bases de
secuencia en la direccion 5' de la secuencia de sefal de recombinacion (RSS) del gen V, preferiblemente al menos
aproximadamente 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34, 35, 36, 37, 38, 39 o0 40 pares de bases de secuencia en la direccién 5'
de la secuencia de sefial de recombinacion (RSS) del gen V, y en algunas realizaciones preferidas mas de 40 pares
de bases de secuencia en la direccion 5' de la secuencia de sefial de recombinacion (RSS) del gen V, y al menos 1,
2,3,4,5,6,7,8,9,10, 11, 12,13, 14, 15, 16, 17, 18, 19 0 20 pares de bases en la direccion 3' de la RSS del gen J,
preferiblemente al menos aproximadamente 22, 24, 26, 28 o 30 pares de bases en la direccion 3' de la RSS del gen
J, y en algunas realizaciones preferidas mas de 30 pares de bases en la direccion 3' de la RSS del gen J).

Esta caracteristica esta en contraste con los cebadores oligonucleétidos descritos en la técnica para la amplificacion
de secuencias de genes que codifican TCR o que codifican lg, que se basan principalmente en la reaccion de
amplificacién simplemente para la deteccién de la presencia o ausencia de productos de tamafios adecuados para
los segmentos V y J (p. €j., la presencia en productos de reacciéon de la PCR de un tamafio particular indica la
presencia de un segmento V o J, pero no puede proporcionar la secuencia del producto de PCR amplificado y por lo
tanto no puede confirmar su identidad, tal como la practica comun de analisis de espectros ("spectratyping”)).

Los oligonucledtidos (p. €j., cebadores) se pueden preparar por cualquier método adecuado, incluyendo la sintesis
quimica directa por un método tal como el método del fosforotriéster de Narang et al., 1979, Meth. Enzymol. 68:90-
99; el método del fosfotriéster de Brown et al., 1979, Meth. Enzymol. 68:109-151; el método de la dietilfosforamidita
de Beaucage et al., 1981, Tetrahedron Lett. 22:1859-1862; y el método del soporte solido de la patente de EE.UU. n°
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4.458.066. Se proporciona una revision de métodos de sintesis de conjugados de oligonucleétidos y nucledtidos
modificados en Goodchild, 1990, Bioconjugate Chemistry 1(3): 165-187.

El término "cebador" como se usa en la presente memoria, se refiere a un oligonucleétido capaz de actuar como un
punto de inicio de la sintesis de ADN en condiciones adecuadas. Dichas condiciones incluyen aquellas en las que se
induce la sintesis de un producto de extensién del cebador complementario a una cadena de acido nucleico, en
presencia de cuatro trifosfatos de nucledsidos diferentes y un agente para la extension (p. €j., una ADN polimerasa o
transcriptasa inversa) en un tampoén adecuado y a una temperatura adecuada.

Un cebador preferiblemente es un ADN monocatenario. La longitud adecuada de un cebador depende del uso
previsto del cebador, pero tipicamente esta en el intervalo de 6 a 50 nucleétidos, o en algunas realizaciones, de 15-
35 nucledtidos. Las moléculas de cebadores cortos en general requieren temperaturas mas frias para formar
complejos hibridos suficientemente estables con el molde. No es necesario que un cebador refleje la secuencia
exacta del acido nucleico molde, pero debe ser suficientemente complementario para hibridar con el molde. El
disefio de cebadores adecuados para la amplificacién de una secuencia diana dada es bien conocida en la técnica y
se describe en la bibliografia citada en la presente memoria.

Como se describe en la presente memoria, los cebadores pueden incorporar caracteristicas adicionales que
permitan la deteccion o inmovilizaciéon del cebador, pero no alteren la propiedad basica del cebador, la de actuar
como un punto de inicio de la sintesis de ADN. Por ejemplo, los cebadores pueden contener una secuencia de acido
nucleico adicional en el extremo 5' que no hibrida con el acido nucleico diana, pero que facilita la clonacién,
deteccion o secuenciacion del producto amplificado. La region del cebador que es suficientemente complementaria
del molde para hibridar, se denomina en la presente memoria la regién de hibridacion.

Como se usa en la presente memoria, un cebador es "especifico” para una secuencia diana, si cuando se usa en
una reaccién de amplificacién en condiciones suficientemente restrictivas, el cebador hibrida principalmente con el
acido nucleico diana. Tipicamente, un cebador es especifico para una secuencia diana si la estabilidad del duplex
cebador-diana es mayor que la estabilidad de un duplex formado entre el cebador y cualquier otra secuencia
encontrada en la muestra. Un experto en la técnica reconocera que varios factores, tales como las condiciones
salinas asi como la composicion de bases del cebador y la localizacién de los errores de apareamiento, afectaran a
la especificidad del cebador, y que en muchos casos sera necesaria la confirmacion experimental rutinaria del
cebador. Se pueden elegir condiciones de hibridacion en las que el cebador puede formar duplex estables solo con
una secuencia diana. Por lo tanto, el uso de cebadores especificos de diana en condiciones de amplificacion
restrictivas adecuadas permite la amplificacion selectiva de las secuencias diana que contienen los sitios diana de
union del cebador.

En realizaciones particulares, los cebadores para usar en los métodos descritos en la presente memoria
comprenden o consisten en un acido nucleico de al menos aproximadamente 15 nucledtidos de longitud, que tiene la
misma secuencia que, o es complementario de una secuencia contigua de 15 nucledtidos de longitud del segmento
V o J diana. Cebadores mas largos, por ejemplo, los de aproximadamente 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, 45, 0 50, nucledtidos de longitud que tienen la misma secuencia
que, o la secuencia complementaria de, una secuencia contigua del segmento V o J diana, también seran utiles en
determinadas realizaciones. Estan contempladas en la presente memoria todas las longitudes intermedias de los
cebadores mencionados en lo que antecede. Como reconocera el experto en la técnica, los cebadores pueden tener
secuencia adicional afiadida (p. €j., nucleétidos que pueden no ser iguales que o complementarios del segmento V o
J diana), tal como sitios de reconocimiento de enzimas de restriccion, secuencias adaptadoras para la
secuenciacion, secuencias coédigos de barras, y similares (véase, p. e€j.,, las secuencias de cebadores
proporcionadas en la presente memoria y en la lista de secuencias). Por lo tanto, la longitud de los cebadores puede
ser mas larga, tal como 55, 56, 57, 58, 59, 60, 65, 70, 75, nucleétidos de longitud dependiendo del uso o necesidad
especificos. Por ejemplo, en una realizacién, los cebadores directos e inversos estan ambos modificados en el
extremo 5' con la secuencia de cebador directo universal compatible con un secuenciador de ADN.

También estan contemplados para usar en determinadas realizaciones, variantes de cebadores oligonucleétidos del
segmento V o segmento J de receptores del sistema inmunitario adaptativo que pueden compartir un grado alto de
identidad de secuencia con cebadores oligonucledtidos para los que se presentan en la presente memoria
secuencias de nucledtidos, incluyendo las expuestas en la lista de secuencias. Por lo tanto, en estas realizaciones y
relacionadas, las variantes de cebadores oligonucleétidos del segmento V o segmento J de receptores del sistema
inmunitario adaptativo pueden tener identidad sustancial con secuencias de cebadores oligonucledtidos del
segmento V o segmento J de receptores del sistema inmunitario adaptativo descritas en la presente memoria, por
ejemplo, dichas variantes de secuencias de oligonucleétidos pueden comprender al menos 70% de identidad de
secuencia, preferiblemente al menos 75%, 80%, 85%, 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 0 99% o
mayor identidad de secuencia comparado con una secuencia de polinucleétido de referencia tal como las
secuencias de cebadores oligonucledtidos descritas en la presente memoria, usando los métodos descritos en la
presente memoria (p. €j., analisis con BLAST usando parametros estandar). Un experto en esta técnica reconocera
que estos valores se pueden ajustar de forma adecuada para determinar la correspondiente capacidad de una
variante de cebador oligonucledtido para reasociarse con un polinucleétido que codifica segmentos del receptor del
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sistema inmunitario adaptativo, teniendo en cuenta la degeneracion de codones, posicionamiento del marco de
lectura, y similares.

Tipicamente, las variantes de cebadores oligonucledtidos contendran una o mas sustituciones, adiciones,
eliminaciones y/o inserciones, preferiblemente de modo que la capacidad de reasociarse con el oligonucleétido
variante no disminuya sustancialmente con respecto a la de una secuencia de cebador oligonucleétido del segmento
V o segmento J de receptor del sistema inmunitario adaptativo que se expone especificamente en la presente
memoria. Como también se ha indicado en otra parte en la presente memoria, en realizaciones preferidas, los
cebadores oligonucledtidos del segmento V y segmento J de receptores del sistema inmunitario adaptativo se
disefian para ser capaces de amplificar una secuencia de TCR o IGH reordenada que incluye la region codificante
para CDR3.

De acuerdo con determinadas realizaciones contempladas en la presente memoria, los cebadores para usar en los
métodos de PCR multiplexados de la presente descripcion se pueden bloquear funcionalmente para prevenir el
cebado no especifico de secuencias que no son de linfocitos T o B. Por ejemplo, los cebadores se pueden bloquear
con modificaciones quimicas como se describe en la publicaciéon de la solicitud de patente de EE.UU.
US2010/0167353. De acuerdo con determinadas realizaciones descritas en la presente memoria, el uso de dichos
cebadores bloqueados en las presentes reacciones de PCR multiplexadas implica cebadores que pueden tener una
configuracion inactiva en donde la replicacion del ADN (es decir, extension del cebador) esta bloqueada y una
configuracion activada en donde avanza la replicacion del ADN. La configuracion inactiva del cebador esta presente
cuando el cebador es monocatenario, o cuando el cebador esta hibridado especificamente con la secuencia de ADN
diana de interés pero la extensién del cebador permanece bloqueada por un resto quimico que esta unido a o cerca
del extremo 3' del cebador.

La configuracion activada del cebador esta presente cuando el cebador esta hibridado con la secuencia de acido
nucleico diana de interés y sobre el que posteriormente actia la RNasa H u otro agente de escision para separar el
grupo bloqueante 3', dejando asi que una enzima (p. €j., una ADN polimerasa) catalice la extension del cebador en
una reaccion de amplificacion. Sin querer estar ligado por la teoria, se cree que las cinéticas de la hibridacion de
dichos cebadores son parecidas a una reaccion de segundo orden, y por lo tanto, son funcién de la concentracién de
la secuencia génica de los linfocitos T o linfocitos B en la mezcla. Los cebadores bloqueados minimizan las
reacciones no especificas requiriendo la hibridacién con la diana seguido de escision antes de que pueda proceder
la extension del cebador. Si un cebador hibrida de forma incorrecta con una secuencia que esta relacionada con la
secuencia diana deseada pero que difiere al tener uno o mas nucleétidos no complementarios que producen
apareamiento erroneo de pares de bases, la escision del cebador es inhibida, en especial cuando hay un
apareamiento erréneo que esta en o cerca del sitio de escision. Esta estrategia para mejorar la fidelidad de la
amplificacion reduce la frecuencia del cebado falso en dichas localizaciones, y por lo tanto aumenta la especificidad
de la reacciéon. Como reconocera el experto, las condiciones de reaccioén, en particular la concentracion de RNasa H
y el tiempo permitido para la hibridacion y extensiéon en cada ciclo, se puede optimizar para maximizar la diferencia
en las eficacias de escision entre la escision altamente eficaz del cebador cuando esta correctamente hibridado con
su secuencia diana verdadera, y la poca escision del cebador cuando hay un apareamiento erréneo entre el cebador
y la secuencia molde con la que se puede reasociar de forma incompleta.

Como se describe en el documento US2010/0167353, se conocen una serie de grupos bloqueadores en la técnica
que se pueden poner en o cerca del extremo 3' del oligonucledtido (p. €j., un cebador) para prevenir la extension. Un
cebador u otro oligonucleétido se puede modificar en el nucleétido 3'-terminal para prevenir o inhibir el inicio de la
sintesis de ADN, por ejemplo, por adicion de un resto de 3'-desoxirribonucleétido (p. ej., cordicepina), un resto de
2',3'-didesoxirribonucledtido, uniones no nucleotidicas o modificaciones de alcano-diol (patente de EE.UU. n°
5.554.516). Las modificaciones de alcano-diol que se pueden usar para inhibir o bloquear la extension del cebador
también han sido descritas por Wilk et al., (1990 Nucleic Acids Res. 18 (8):2065), y por Arnold et al. (patente de
EE.UU. n°® 6.031.091). Los ejemplos adicionales de grupos de bloqueo adecuados incluyen sustituciones en el
hidroxilo de 3' (p. ej., 3'-fosfato, 3'-trifosfato o diésteres de 3'-fosfato con alcoholes tales como 3-hidroxipropilo),
fosfato 2'3'-ciclico, sustituciones en el hidroxilo de 2' de una base de ARN terminal (p. ej., fosfato o grupos
estéricamente impedidos tales como triisopropilsililo (TIPS) o terc-butildimetilsililo (TBDMS)). Laikhter et al., solicitud
de patente de EE.UU. n° de serie 11/686.894 (US2007218490), describen grupos 2'-alquil-sililo tales como TIPS y
TBDMS sustituyentes en el extremo 3' de un oligonucleodtido. Los sustituyentes con impedimento estérico también se
pueden incorporar en la base en el resto 3'-terminal del oligonucleétido para bloquear la extension del cebador.

En algunas realizaciones, el oligonucleétido puede comprender un dominio de escisién que esta situado en la
direccion 5' (p. €j., 5' de) del grupo bloqueante usado para ihibir la extension del cebador. Como ejemplos, el dominio
de escision puede ser un dominio de escisiéon de RNasa H, o el dominio de escision pude ser un dominio de escisiéon
de RNasa H2 que comprende un solo resto de ARN, o el oligonucleétido puede comprender la sustitucion de la base
de ARN con uno o mas nucledsidos alternativos. Se describen dominios de escision ilustrativos adicionales en el
documento US2010/0167353.

Por lo tanto, un sistema de PCR multiplexado puede usar 40, 45, 50, 55, 60, 65, 70, 75, 80, 85, o mas cebadores
directos, en donde cada cebador directo es complementario de un solo segmento V de TCR o Ig funcional o una
pequefia familia de segmentos V de TCR o Ig funcionales, p. €j., un segmento VB de TCR , (véase p. gj., los
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cebadores de TCRBV mostrados en la tabla 1, SEQ ID NO: 1644-1695), y, por ejemplo, 13 cebadores inversos,
cada uno especifico de un segmento J de TCR, tal como el segmento JB de TCR (véase, p. €]., cebadores de
TCRBJ en la tabla 1, SEQ ID NO: 1631-1643). En otra realizacion, una reaccion de PCR multiplexada puede usar
cuatro cebadores directos cada uno especifico para uno o mas segmentos V de TCRy funcionales y cuatro
cebadores inversos cada uno especifico para uno o mas segmentos J de TCRy. En otra realizacion, una reaccién de
PCR multiplexada puede usar 84 cebadores directos cada uno especificos para uno o mas segmentos V funcionales
y seis cebadores inversos cada uno especifico para uno o mas segmentos J.

Las condiciones de los ciclos térmicos pueden seguir los métodos de los expertos en la técnica. Por ejemplo, usando
un ciclador término PCR Express™ (Hybaid, Ashford, Reino Unido), se pueden usar las siguientes condiciones de
ciclos: 1 ciclo a 95°C durante 15 minutos, de 25 a 40 ciclos a 94°C durante 30 segundos, 59°C durante 30 segundos
y 72°C durante 1 minuto, seguido de un ciclo a 72°C durante 10 minutos. Como reconocera el experto en la técnica,
las condiciones de los ciclos térmicos se pueden optimizar, por ejemplo, modificando las temperaturas de
reasociacion, tiempos de reasociacion, numero de ciclos y tiempos de extensién. Como reconocera el experto en la
técnica, la cantidad de cebador y otros reactivos de PCR usados, asi como los parametros de la PCR (p. €j.,
temperatura de reasociacion, tiempos de extension y nimero de ciclos), se pueden optimizar para lograr la eficacia
de la amplificacion de PCR deseada.

Alternativamente, en determinadas realizaciones relacionadas también se contemplan en la presente memoria,
métodos de "PCR digital" que se pueden usar para cuantificar el nUmero de genomas diana en una muestra, sin
necesidad de una curva patron. En la PCR digital, la reaccion de PCR para una sola muestra se lleva a cabo en una
multitud de mas de 100 microceldas o gotitas, de modo que cada gotita amplifica (p. ej., la generacién de un
producto de amplificacién proporciona pruebas de la presencia de al menos una molécula molde en la microcelda o
gotita) o no consigue amplificar (prueba de que el molde no esta presente en una microcelda o gotita dada).
Simplemente contando el nimero de microceldas positivas, se puede contar directamente el nimero de genomas
diana que estan presentes en una muestra de entrada.

Los métodos de la PCR digital tipicamente usan una lectura de punto final, en lugar de una sefal de PCR
cuantitativa convencional que se mide después de cada ciclo en la reaccién de ciclos térmicos (véase, p. ej., Pekin
et al., 2011 Lab. Chip 11(13):2156; Zhong et al., 2011 Lab. Chip 11(13):2167; Tewhey et al., 2009 Nature Biotechnol.
27:1025; 2010 Nature Biotechnol. 28:178; Vogelstein y Kinzler, 1999 Proc. Natl. Acad. Sci. USA 96:9236-41; Pohl y
Shih, 2004 Expert Rev. Mol. Diagn. 4(1);41-7, 2004). Comparada con la PCR tradicional, la dPCR tiene las
siguientes ventajas: (1) no es necesario basarse en referencias o patrones, (2) se puede lograr la precision deseada
aumentando el numero total de replicados de la PCR, (3) es muy tolerante a los inhibidores, (4) es capaz de analizar
mezclas complejas, y (5) proporciona una respuesta lineal al nUmero de copias presentes en una muestra para
permitir que se detecte un cambio pequefio en el numero de copias. Por consiguiente, cualquiera de las
composiciones (p. €j., composiciones de moldes y conjuntos de cebadores oligonucledétidos especificos de genes de
receptores del sistema inmunitario adaptativo) y métodos descritos en la presente memoria, se pueden adaptar para
usar en dicha metodologia de PCR digital, por ejemplo, el sistema ABI QuantStudio™ 12K Flex (Life Technologies,
Carlsbad, CA), el sistema QX100™ Droplet Digital™ PCR (BioRad, Hercules, CA), el sistema QuantaLife™ digital
PCR (BioRad, Hercules, CA) o el sistema de PCR digital basado en microgotas RainDance™ (RainDance
Technologies, Lexington, MA). Reischl et al., Molecular Biotechnology, vol. 3, 1 Feb. 1995, paginas 55-71, describen
métodos de PCR cuantitativa. Henegariu et al., Biotechniques, vol. 23, no. 3, 1 Sept. 1997, paginas 504-511,
describen métodos de PCR multiplexada.

Adaptadores

Los oligonucledtidos molde descritos en la presente memoria de formula general (1), en determinadas realizaciones
también pueden comprender una primera (U1) y una segunda (U2) secuencia de oligonucleétido adaptador
universal, o pueden carecer de cualquiera de, o tanto de U1 como U2. Por lo tanto, U1 puede comprender nada o un
oligonucledtido que tiene una secuencia que se selecciona de (i) una primera secuencia de oligonucledtido
adaptador universal, y (ii) una primera secuencia de oligonucleétido especifica de plataforma de secuenciacion que
esta unida a, y situada 5' respecto a la primera secuencia de oligonucleotido adaptador universal, y U2 puede
comprender nada o un oligonucleétido que tiene una secuencia que se selecciona de (i) una segunda secuencia de
oligonucledtido adaptador universal, y (ii) una segunda secuencia de oligonucleétido especifica de plataforma de
secuenciacion que esta unida a, y situada 5' respecto a la segunda secuencia de oligonucleétido adaptador
universal.

U1 y/o U2 pueden, por ejemplo, comprender secuencias de oligonucleétido de adaptador universal y/o secuencias
de oligonucledtidos especificas de plataforma de secuenciacion, que son especificas para una tecnologia de
secuenciacion de una sola molécula que se use, por ejemplo, los sistemas HiSeq™ o GeneAnalyzer™-2 (GA-2)
(Mlumina, Inc., San Diego, CA) u otro conjunto de instrumentacion, reactivos y software adecuado. La inclusion de
dichas secuencias adaptadoras especificas de plataforma permite la secuenciacién cuantitativa directa de la
composicion de moldes presente descrita, que comprende una pluralidad de diferentes oligonucleétidos molde de
férmula general (I), usando una metodologia de secuenciacién de nucledtidos tal como HiSeq™ o GA2 o
equivalente. Por lo tanto, esta caracteristica permite ventajosamente la caracterizacion cualitativa y cuantitativa de la
composicion de moldes.
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En particular, la capacidad de secuenciar todos los componentes de la composicion de moldes permite directamente
la verificacion de que cada uno de los oligonucledtidos molde en la pluralidad de oligonucledtidos molde esta
presente en una cantidad sustancialmente equimolar. Por ejemplo, se puede generar un conjunto de los
oligonucledtidos molde presentes descritos que tiene secuencias adaptadoras universales en ambos extremos, de
modo que las secuencias adaptadoras se pueden usar para incorporar ademas oligonucleotidos especificos de la
plataforma de secuenciacién en cada extremo de cada molde.

Sin querer estar ligados por la teoria, se pueden afiadir oligonucleotidos especificos de plataforma en los extremos
de dichos moldes usando oligonucledtidos 5' (5'-secuencia de plataforma-secuencia adaptadora universal 1-3') y 3'
(5'-secuencia de plataforma-secuencia adaptadora universal 2-3') en tan poco como dos ciclos de desnaturalizacion,
reasociacion y extension, de modo que la representacion relativa en la composicion de moldes de cada uno de los
oligonucledtidos molde componentes no esta cuantitativamente alterada. Las secuencias identificadoras unicas (p.
€j., secuencia B de cddigo de barras que comprende secuencias de oligonucledtidos V y B Unicas que se asocian
con y por lo tanto identifican, respectivamente, regiones V y J individuales, como se describe en la presente
memoria) se colocan adyacentes a las secuencias adaptadoras, permitiendo asi la secuenciacion cuantitativa en
lecturas de secuencia cortas, con el fin de caracterizar la poblacidon de moldes por el criterio de la cantidad relativa
de cada secuencia molde Unica que esta presente.

Donde dicha secuenciacion cuantitativa directa indica que uno o mas oligonucleétidos particulares pueden estar
representados en exceso o en menor cantidad en una preparacion de la composicion de moldes, se puede hacer en
consecuencia el ajuste de la composicion de moldes para obtener una composicién de moldes en la que todos los
oligonucledtidos estan presentes en cantidades sustancialmente equimolares. La composicion de moldes en la que
todos los oligonucledtidos estan presentes en cantidades sustancialmente equimolares, se pueden usar entonces
como un patrén de calibracion para conjuntos de cebadores de amplificacion, tal como en los presentes métodos
descritos para determinar y corregir la potencial amplificacion no uniforme entre los miembros de un conjunto de
cebadores.

Ademas de las secuencias adaptadoras descritas en los ejemplos e incluidas en las secuencias molde de ejemplo
en la lista de secuencias (p. €j., en los extremos 5' y 3' de las SEQ ID NO: 1-1630), los expertos en la técnica
conoceran otras secuencias de oligonucledétidos que se pueden usar como secuencias adaptadoras universales, en
vista de la presente descripcion, incluyendo la seleccion de secuencias de oligonucleétidos adaptadores que son
distintas de las secuencias encontradas en otras partes de los moldes descritos en la presente memoria. Se
muestran ejemplos no limitantes de secuencias adaptadoras universales en la tabla 2 y se exponen en las SEQ ID
NO: 1710-1731.

Tabla 2. Secuencias adaptadoras de ejemplo

Nombre del adaptador (cebador) Secuencia SEQ ID NO:
Promotor de T7 AATACGACTCACTATAGG 1710
Terminador de T7 GCTAGTTATTGCTCAGCGG 1711
T3 ATTAACCCTCACTAAAGG 1712
SP6 GATTTAGGTGACACTATAG 1713
M13F(-21) TGTAAAACGACGGCCAGT 1714
M13F(-40) GTTTTCCCAGTCACGAC 1715
M13R inverso CAGGAAACAGCTATGACC 1716
AOX1 directo GACTGGTTCCAATTGACAAGC 1717
AOX1 inverso GCAAATGGCATTCTGACATCC 1718
pGEX directo (GST 5, pGEX 5') GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTG 1719
pGEX inverso (GST 3, pGEX3') CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGG 1720
BGH inverso AACTAGAAGGCACAGTCGAGGC 1721
GFP (C' terminal, CFP, YFP o BFP) CACTCTCGGCATGGACGAGC 1722
GFP inverso TGGTGCAGATGAACTTCAGG 1723
GAG GTTCGACCCCGCCTCGATCC 1724
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GAG inverso TGACACACATTCCACAGGGTC 1725
CYC1 inverso GCGTGAATGTAAGCGTGAC 1726
pFastBacF 5-d(GGATTATTCATACCGTCCCA)-3' 1727
pFastBacR 5-d(CAAATGTGGTATGGCTGATT)-3' 1728
pBAD directo 5-d(ATGCCATAGCATTTTTATCC)-3' 1729
pBAD inverso 5-d (GATTTAATCTGTATCAGG)-3' 1730
CMV-directo 5'-d (CGCAAATGGGCGGTAGGCGTG)-3' 1731

Cddigos de barras

Como se describe en la presente memoria, algunas realizaciones contemplan disefiar secuencias de
oligonucledtidos molde para que contengan secuencias cortas de firma que permiten la identificacion sin
ambiguiiedad de la secuencia molde, y por lo tanto de al menos un primer cebador responsable de la amplificacion de
ese molde, sin tener que secuenciar el producto de amplificacién entero. En los oligonucleétidos molde descritos en
la presente memoria de férmula general (1), B1, B2, B3 y B4 son cada uno independientemente nada o cada uno
comprende un oligonucleétido B que comprende una secuencia de oligonucleétido de codigo de barras de 3, 4, 5, 6,
7,8,9,10, 11,12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 25, 30, 35, 40, 45, 50, 60, 70, 80, 90, 100, 200, 300, 400, 500, 600,
700, 800, 900 o 1000 o mas nucleotidos contiguos (incluyendo todos los valores enteros entre ellos), en donde cada
una de la pluralidad de secuencias de oligonucleétidos molde B comprende una secuencia de oligonucleétido tnica
que identifica de forma Unica, como una combinacién emparejada, (i) la secuencia de oligonucleétido de V Unica del
oligonucledtido molde, y (i) la secuencia de oligonucleétido de J Unica del oligonucledtido molde.

Por lo tanto, por ejemplo, los oligonucleétidos molde que tienen secuencias identificadoras de cédigos de barra
pueden permitir lecturas de secuencia de producto de amplificacion relativamente cortas, tales como lecturas de
secuencias codigos de barras de no mas de 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 400, 300, 200, 100, 90, 80, 70, 60, 55,
50, 45, 40, 35, 30, 25, 20, 19, 18, 17, 16, 15, 14, 13, 12, 11, 10, 9, 8, 7, 6, 5, 4 0 menos nucledtidos, seguido de
emparejamiento de esta informacion de secuencia de cédigo de barras con las secuencias de V y J asociadas, que
se incorporan en el molde que tiene el codigo de barras como parte del disefio del molde. Por este procedimiento, se
pueden secuenciar parcialmente simultaneamente un gran niumero de productos de amplificacion por secuenciacion
paralela de alta capacidad, para identificar cebadores que son responsables del sesgo de la amplificacion en un
conjunto de cebadores complejo.

Los codigos de barras de ejemplo pueden comprender un primer oligonucleétido cédigo de barras de 5, 6, 7, 8, 9,
10, 11, 12, 13, 14, 15 0 16 nucleodtidos que identifica de forma Unica cada polinucleétido V en el molde y un segundo
oligonucledtido codigo de barras de 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15 o0 16 nucledtidos que identifica de forma Unica
cada polinucleétido V en el molde, para proporcionar cédigos de barras de, respectivamente, 10, 11, 12, 13, 14, 15,
16, 17,18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 30, 31 o 32 nucledtidos de longitud, pero estas y realizaciones
relacionadas no se pretende que estén asi limitadas. Los oligonucleétidos de codigos de barras pueden comprender
secuencias de oligonucleotidos de cualquier longitud, con la condicién de que se obtenga una longitud de cddigo de
barras minima que prevenga la aparicion de una secuencia de cddigo de barras en dos o mas oligonucleétidos
molde que tienen por lo demas secuencias distintas (p. ej., secuencias V' y J).

Por lo tanto, la longitud minima del codigo de barras, para evitar la redundancia entre los cédigos de barras que se
usan para identificar de forma Gnica diferentes parejas de secuencias V-J, es X nucleétidos, donde 4* es mayor que
el nimero de especies de molde distintas que se van a diferenciar basandose en que no hay secuencias idénticas.
Por ejemplo, para el conjunto de 871 oligonucleétidos molde expuestos en la presente memoria como SEQ ID NO:
1-871, la longitud minima del codigo de barras seria 5 nucleétidos, lo que permitiria un total tedrico de 1024 (es
decir, mas de 871) posibles secuencias de pentanucleétidos diferentes. En la practica, las longitudes de lecturas de
secuencias de oligonucleodtidos de codigos de barras puede estar limitada solo por los limites de longitud de lectura
de secuencias del instrumento de secuenciacidon de nucleétidos que se use. Para determinadas realizaciones, los
oligonucledtidos de cédigos de barras diferentes que distinguiran especies individuales de oligonucleétidos molde
deben tener al menos dos emparejamientos de nucleétidos (p. €j., una distancia de Hamming minima de 2) cuando
se alinean para maximizar el numero de nucleétidos que coinciden en posiciones particulares en las secuencias de
oligonucledtidos de codigos de barras.

En realizaciones preferidas, para cada especie de oligonucledtido molde distinta que tiene una secuencia Unica
dentro de la composicion de moldes de formula general (1), B1, B2, B3, y B4 seran iguales.

El experto en la técnica estara familiarizado con el disefio, sintesis e incorporacién en un oligonucleétido mayor o
construccion de polinucleétido, de secuencias de oligonucledtidos de codigos de barras de, por ejemplo, al menos
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3,4,5,6,7,8,9,10, 11,12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 30, 35, 40, 45, 50, 55, 60, 70, 80, 90,
100, 200, 300, 300, 500 o mas nucledtidos contiguos, incluyendo todos los valores enteros entre ellos. Para
ejemplos no limitantes del disefio e implementacion de estrategias de identificacion de secuencias de
oligonucledtidos de coédigos de barras, véase, p. ej., de Carcer et al., 2011 Adv. Env. Microbiol. 77:6310;
Parameswaran et al., 2007 Nucl. Ac. Res. 35(19):330; Roh et al., 2010 Trends Biotechnol. 28:291.

Tipicamente, los coédigos de barras estan situados en los moldes en posiciones donde no se encuentran de forma
natural, es decir, los codigos de barras comprenden secuencias de nucleétidos que son distintas de cualquier
secuencia de nucledtidos que se presenta de forma natural, que se pueden encontrar en la proximidad de las
secuencias adyacentes a las cuales estan situados los codigos de barras (p. €j., secuencias V y/o J). Dichas
secuencias de codigos de barras pueden estar incluidas, de acuerdo con algunas realizaciones descritas en la
presente memoria, como elementos B1, B2 y/o B3 de los oligonucleétidos molde presentes descritos de formula
general (I). Por consiguiente, algunos de los oligonucledtidos molde de férmula general (1) descritos en la presente
memoria, en algunas realizaciones también pueden comprender uno, dos o los tres codigos de barras B1, B2 y B3,
aunque en algunas otras realizaciones algunos o todos estos cddigos de barras pueden estar ausentes. En algunas
realizaciones, todas las secuencias de cddigos de barras tienen contenido de GC idéntico o similar (p. €j., difieren en
el contenido de GC en no mas de 20%, o en no mas de 19, 18, 17, 16, 15, 14, 13, 12, 11 0 10%).

En las composiciones de moldes de acuerdo con algunas realizaciones descritas en la presente memoria, el
elemento B que contiene el codigo de barras (p. gj., B1, B2, B3 y/o B4) comprende la secuencia de oligonucledtidos
que identifica de forma uUnica una sola combinacion V-J emparejada. Opcionalmente y en algunas realizaciones, el
elemento que contiene el codigo de barras también puede incluir un nucleétido aleatorio o una secuencia de
polinucledétido aleatoria de 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, 45, 50, 55, 60, 70, 80, 90, 100, 200, 300, 300, 500 o mas
nucledtidos contiguos, situados en la direccion 5' y/o en la direccion 3' de la secuencia de cddigo de barras
especifica que identifica de forma Unica cada combinacion V-J emparejada especifica. Cuando esta presente tanto
en la direccion 5' como en la direccion 3' de la secuencia de cédigo de barras especifica, el nucleétido aleatorio o
secuencia de polinucledtido aleatoria, son independientes entre si, es decir, pueden comprender, pero no
necesariamente, el mismo nucleétido o la misma secuencia de polinucleétido.

Sitios de enzimas de restriccion

De acuerdo con algunas realizaciones descritas en la presente memoria, el oligonucleétido molde puede
comprender un sitio de reconocimiento de endonucleasa de restriccion (ER) que esta situado entre las secuencias
de V y J y no aparece en otra parte en la secuencia de oligonucleétido molde. El sitio de reconocimiento de la ER
opcionalmente puede estar adyacente a un sitio de cddigo de barras que identifica la secuencia de la regién V. El
sitio de la ER se puede incluir para cualquiera de una serie de fines, incluyendo sin limitacién, como una
caracteristica estructural que se puede aprovechar para destruir moldes selectivamente poniéndolos en contacto con
la enzima de restriccion adecuada. Puede ser conveniente degradar los presentes oligonucledtidos molde
selectivamente poniéndolos en contacto con una ER adecuada, por ejemplo, para separar oligonucleétidos molde de
otras composiciones en las que se pueden haber introducido de forma deliberada o accidental. Alternativamente, el
sitio de la ER se puede aprovechar de forma util en el transcurso de la secuenciacion de oligonucleétidos molde en
la composicion de moldes, y/o como un marcador de secuencia de posicién en una secuencia de oligonucleétido
molde independientemente de si es 0 no escindida por una enzima de restriccion. Un sitio de ER de ejemplo es el
motivo oligonucleétido GTCGAC, que es reconocido por la enzima de restriccion Sal I. Se conocen en la técnica un
gran numero de enzimas de restriccion adicionales y sus respectivas secuencias del sitio de reconocimiento de la
ER y estan disponibles en el comercio (p. ej., New England Biolabs, Beverly, MA). Estas incluyen, por ejemplo,
EcoRI (GAATTC) y Sphl (GCATGC). Los familiarizados con la técnica apreciaran que cualquiera de una variedad de
dichos sitios de reconocimiento de ER se puede incorporar en realizaciones particulares de los oligonucleétidos
molde presentes descritos.

Secuenciacion

La secuenciacion se puede llevar a cabo usando cualquiera de una variedad de maquinas y sistemas disponibles de
secuenciacion de moléculas individuales de alta capacidad. Los sistemas de secuencias ilustrativos incluyen
sistemas de sintesis por secuencias tales como el analizador lllumina Genome Analyzer e instrumentos asociados
(Mlumina, Inc., San Diego, CA), Helicos Genetic Analysis System (Helicos BioSciences Corp., Cambridge, MA),
Pacific Biosciences PacBio RS (Pacific Biosciences, Menlo Park, CA), u otros sistemas que tienen capacidades
similares. La secuenciacion se logra usando un conjunto de oligonucleétidos de secuenciacion que hibridan con una
region definida dentro de las moléculas de ADN amplificadas. Los oligonucleétidos de secuenciacion se disefian de
modo que los segmentos génicos que codifican V' y J pueden ser identificados de forma unica por las secuencias
que se generan, basandose en la presente descripcion y en vista de secuencias génicas de receptor de sistema
inmunitario adaptativo conocidas que aparecen en bases de datos publicamente disponibles. Véase, por ejemplo, los
documentos U.S.A.N. 13/217,126 (US 2012 058902); U.S.A.N. 12/794,507 (US 2010330571); PCT/US2011/026373
(WO 2011106738); PCT/US2011/049012 (WO 2012027503). Se exponen cebadores de secuenciacion de la region J
de TCRB de ejemplo en la tabla 3:
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Tabla 3: Cebadores de secuenciacion de TCRBJ

Cebador Secuencia SEQ ID NO:
>Jseq1-1 ACAACTGTGAGTCTGGTGCCTTGTCCAAAGAAA 1696
>Jseq1-2 ACAACGGTTAACCTGGTCCCCGAACCGAAGGTG 1697
>Jseq1-3 ACAACAGTGAGCCAACTTCCCTCTCCAAAATAT 1698
>Jseq1-4 AAGACAGAGAGCTGGGTTCCACTGCCAAAAAAC 1699
>Jseq1-5 AGGATGGAGAGTCGAGTCCCATCACCAAAATGC 1700
>Jseq1-6 GTCACAGTGAGCCTGGTCCCGTTCCCAAAGTGG 1701
>Jseq2-1 AGCACGGTGAGCCGTGTCCCTGGCCCGAAGAAC 1702
>Jseq2-2 AGTACGGTCAGCCTAGAGCCTTCTCCAAAAAAC 1703
>Jseq2-3 AGCACTGTCAGCCGGGTGCCTGGGCCAAAATAC 1704
>Jseq2-4 AGCACTGAGAGCCGGGTCCCGGCGCCGAAGTAC 1705
>Jseq2-5 AGCACCAGGAGCCGCGTGCCTGGCCCGAAGTAC 1706
>Jseq2-6 "AGCACGGTCAGCCTGCTGCCGGCCCCGAAAGTC 1707
>Jseq2-7 GTGACCGTGAGCCTGGTGCCCGGCCCGAAGTAC 1708

El término "gen" significa el segmento de ADN implicado en la produccidon de una cadena de polipéptido tal como
todo o una parte de un polipéptido de TCR o Ig (p. €j., un polipéptido que contiene CDR3); Incluye regiones que
preceden y siguen a la region codificante "lider y remolque”, asi como secuencias intermedias (intrones) entre los
segmentos codificantes individuales (exones), y también pueden incluir elementos reguladores (p. €j., promotores,
potenciadores, represores del sitio de union y similares) y también pueden incluir secuencias de sefial de
recombinacion (RSS) como se describe en la presente memoria.

Los acidos nucleicos de las presentes realizaciones, denominados también en la presente memoria polinucleétidos,
pueden estar en forma de ARN o en forma de ADN, cuyo ADN incluye ADNc, ADN gendémico y ADN sintético. El
ADN puede ser bicatenario o monocatenario, y si es monocatenario puede ser la cadena codificante o no codificante
(de sentido contrario). Una secuencia codificante que codifica un TCR o una inmunoglobulina o una regién de los
mismos (p. €j., una region V, un segmento D, una region J, una region C, etc.) para usar segun las presentes
realizaciones, puede ser idéntica a la secuencia codificante conocida en la técnica para cualquier region génica o
dominio de polipéptido de TCR o inmunoglobulina dado (p. €j., dominios de regién V, dominios de CDR3, etc.), o
puede ser una secuencia codificante diferente, que como resultado de la redundancia o degeneracion del cédigo
genético, codifica la misma region o polipéptido de TCR o inmunoglobulina.

En algunas realizaciones, los segmentos génicos que codifican la region J amplificada, pueden tener cada uno un
marcador identificador de secuencia definida de 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10 o aproximadamente 15, 20 o mas
nucledtidos, situado en una posicion definida respecto al sitio de la RSS. Por ejemplo, se puede usar un marcador
de 4 bases, en el segmento que codifica la regién JB de las regiones que codifican la CDR3 del TCR CDR3, en las
posiciones +11 a +14 en la direccion 3' desde el sitio de RSS. Sin embargo, no es necesario que estas y otras
realizaciones relacionadas estén asi limitadas y también estan contemplados otros marcadores identificadores de
secuencia de nucledtidos definida relativamente corta que se pueden detectar en los segmentos génicos que
codifican la region J y definidos basandose en sus posiciones relativas respecto a un sitio de RSS. Estas pueden
variar entre diferentes locus que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo.

La secuencia de sefial de recombinacion (RSS) consiste en dos secuencias conservadas (heptamero, 5'-CACAGTG-
3', y nonamero, 5-ACAAAAACC-3'), separadas por un espaciador de 12 +/- 1 pb ("sefial 12") o 23 +/- 1 pb ("sefal
23"). Se ha identificado una serie de posiciones de nucleétidos como importantes para la recombinacion que
incluyen el dinucleétido CA en la posicion 1 y 2 del heptamero, y una C en la posicion 3 del heptamero se ha
mostrado que también es muy preferida, asi como un nucleétido A en las posiciones 5, 6, 7 del nonamero.(Ramsden
et. al 1994; Akamatsu et. al. 1994; Hesse et. al. 1989). Las mutaciones de otros nucleétidos tienen efectos minimos
o inconsecuentes. El espaciador, aunque mas variable, también tiene un impacto en la recombinacion, y se ha
mostrado que sustituciones de un solo nucleétido tienen un impacto significativo en la eficacia de la recombinacion
(Fanning et. al. 1996, Larijani et. al 1999; Nadel et. al. 1998). Se han descrito criterios para identificar secuencias de
polinucledtidos de RSS que tienen eficacias de recombinacion significativamente diferentes (Ramsden et. al 1994;
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Akamatsu et. al. 1994; Hesse et. al. 1989 y Cowell et. al. 1994). Por consiguiente, los oligonucleétidos de
secuenciacion pueden hibridar adyacentes a un marcador de cuatro bases dentro de los segmentos génicos que
codifican J amplificados en las posiciones +11 a +14 en la direccion 3' del sitio de RSS. Por ejemplo, los
oligonucledtidos de secuenciacion para TCRB, se pueden disefiar para reasociarse con un motivo de nucleétidos
consenso observado justo en la direccion 3' de este "marcador”, de modo que las primeras cuatro bases de una
lectura de secuencia identificaran Unicamente el segmento génico que codifica J (véase, p. €j., el documento
WO/2012/027503).

La longitud media de la region que codifica la CDR3, para el TCR, definida como los nucleotidos que codifican el
polipéptido de TCR entre la segunda cisteina conservada del segmento V y la fenilalanina conservada del segmento
J, es 35+/-3 nucledtidos. Por consiguiente, y en algunas realizaciones, la amplificacion por PCR usando cebadores
oligonucledtidos del segmento V con cebadores oligonucledtidos del segmento J que empiezan desde el marcador
del segmento J de una region J particular de TCR o IgH (p. &j., JB de TCR, Jy de TCR o JH de IgH como se describe
en la presente memoria) casi siempre capturara la union V-D-J completa en una lectura de 50 pares de bases. La
longitud media de la region CDR3 de IgH, definida como los nucledtidos entre la cisteina conservada en el segmento
V y la fenilalanina conservada en el segmento J, estda menos restringida que en el locus de TCR}, pero tipicamente
sera de entre aproximadamente 10 y aproximadamente 70 nucledtidos. Por consiguiente, y en algunas
realizaciones, la amplificacion por PCR usando cebadores oligonucledtidos del segmento V con cebadores
oligonucleétidos del segmento J que empieza a partir del marcador del segmento J de IgH capturara la unién V-D-J
completa en una lectura de 100 pares de bases.

Los cebadores de PCR que se reasocian y apoyan la extension de polinucleétidos en secuencias molde mal
apareadas se denominan cebadores promiscuos. En algunas realizaciones, los cebadores de PCR inversos del
segmento J de TCR e Ig se pueden disefiar para minimizar el solapamiento con oligonucleétidos de secuenciacion,
con el fin de minimizar el cebado promiscuo en el contexto de la PCR multiplexada. En una realizacion, los
cebadores inversos del segmento J de TCR e Ig, se pueden anclar en el extremo 3' por reasociacion con el motivo
del sitio de corte y empalme consenso, con solapamiento minimo de los cebadores de secuenciacion. En general,
los cebadores del segmento V y J de TCR e Ig se pueden seleccionar para trabajar en la PCR con temperaturas de
reasociacion consistentes usando programas de disefio y andlisis de secuencia/cebador conocidos con los
parametros por defecto.

Para la reaccion de secuenciacion los cebadores de secuenciacion IGHJ de ejemplo extienden tres nucledtidos a
través de las secuencias CAG conservadas, como se describe en el documento W0O/2012/027503.

Muestras

El sujeto o fuente bioldgica de la cual se puede obtener una muestra bioldgica de ensayo, puede ser un ser humano
o animal no humano, o un organismo transgénico o clonado o con tejido modificado genéticamente (incluyendo
mediante el uso de citoblastos). En algunas realizaciones preferidas de la invencion, se puede saber que el sujeto o
fuente biolégica tiene, o se puede sospechar que tiene o estar en riesgo de tener, un tumor sélido o en la circulacion
u otra afeccion maligna, o una enfermedad autoinmunitaria, o una afeccion inflamatoria y en algunas realizaciones
preferidas de la invencion, se puede saber que el sujeto o fuente bioldgica carece de un riesgo o presencia de dicha
enfermedad.

Algunas realizaciones preferidas contemplan un sujeto o fuente biolégica que es un sujeto humano tal como un
paciente al que se le ha diagnosticado que tiene o tiene riesgo de desarrollar o adquirir cancer de acuerdo con
criterios de diagnostico clinico aceptados en la técnica, tales como los del Instituto Nacional del Cancer de EE.UU.
(Bethesda, MD, EE.UU.) o como se describe en De Vita, Hellman, y Rosenberg's Cancer: Principles and Practise of
Oncology (2008, Lippincott, Williams and Wilkins, Philadelphia/ Ovid, New York); Pizzo y Poplack, Principles and
Practice of Pediatric Oncology (Fourth edition, 2001, Lippincott, Williams and Wilkins, Philadelphia/ Ovid, New York);
y Vogelstein y Kinzler, The Genetic Basis of Human Cancer (Segunda edicion, 2002, McGraw Hill Professional, New
York); algunas realizaciones contemplan un sujeto humano que se sabe que no tiene riesgo de tener, desarrollar o
adquirir cancer por dichos criterios.

Algunas otras realizaciones contemplan un sujeto no humano o fuente biolégica, por ejemplo, un primate no humano
tal como un macaco, chimpancé, gorila, mono vervet, orangutan, babuino y otros primates no humanos, incluyendo
dichos sujetos no humanos que pueden ser conocidos en la técnica como modelos preclinicos, incluyendo modelos
preclinicos para tumores solidos y/u otros canceres. Algunas otras realizaciones contemplan un sujeto no humano
que es un mamifero, por ejemplo, un ratén, rata, conejo, cerdo, oveja, caballo, bovino, cabra, jerbo, hamster, cobaya
u otro mamifero; muchos de dichos mamiferos pueden ser sujetos que se conocen en la técnica como modelos
preclinicos para algunas enfermedades o trastornos, incluyendo tumores en la circulacion o soélidos, y/u otros
canceres (p. €j., Talmadge et al., 2007 Am. J. Pathol. 170:793; Kerbel, 2003 Canc. Biol. Therap. 2(4 Suppl 1):S134;
Man et al., 2007 Canc. Met. Rev. 26:737; Cespedes et al., 2006 Clin. Transl. Oncol. 8:318). Sin embargo, no se
pretende que la varidad de realizaciones esté asi limitada, de modo que se contemplan también otras realizaciones
en las que la fuente del sujeto o biolégica puede ser un vertebrado no mamifero, por ejemplo, otro vertebrado
superior, 0 una especie de ave, anfibio o reptil, u otro sujeto o fuente bioldgica.
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Se pueden proporcionar muestras bioldgicas obteniendo una muestra de sangre, muestra de biopsia, explante de
tejido, cultivo de 6rgano, fluido bioldgico o cualquier otra preparacion tisular o celular de un sujeto o una fuente
bioldgica. Preferiblemente, la muestra comprende ADN de células linfoides del sujeto o fuente bioldgica que, a modo
de ilustracion y no limitacion, puede contener ADN reordenado en uno o mas locus de TCR o BCR. En algunas
realizaciones, se puede obtener una muestra biolégica de ensayo de un tejido sélido (p. €j., un tumor sélido), por
ejemplo por reseccion quirurgica, biopsia con aguja u otros medios para obtener una muestra bioloégica de ensayo
que contiene una mezcla de células.

De acuerdo con algunas realizaciones, puede ser conveniente aislar células linfoides (p. €j., linfocitos T y/o linfocitos
B) de acuerdo con cualquiera de una gran serie de metodologias establecidas, donde las células linfoides aisladas
son las que se han retirado o separado del tejido, entorno o medio en el que se encuentran de forma natural. Asi se
pueden obtener linfocitos T y linfocitos B de una muestra bioldgica, tal como de una variedad de muestras de tejidos
y fluidos bioldgicos que incluyen médula ésea, timo, glandulas linfaticas, ganglios linfaticos, tejidos y sangre
periféricos, pero la sangre periférica es la que se consigue mas facilmente. Se puede tomar muestra de cualquier
tejido periférico para el ensayo de la presencia de linfocitos By T, y por lo tanto, esta contemplado para usar en los
métodos descritos en la presente memoria. Los tejidos y fluidos biolégicos de los que se pueden obtener células del
sistema inmunitario adaptativo incluyen, pero no se limitan a la piel, tejido epitelial, colon, bazo, una secrecion
mucosa, mucosa oral, mucosa intestinal, mucosa vaginal o una secrecion vaginal, tejido del cuello uterino, ganglios,
saliva, liquido cefalorraquideo (LCR), médula dsea, sangre del cordon umbilical, suero, fluido seroso, plasma, linfa,
orina, liquido ascitico, liquido pleural, liquido pericardico, liquido peritoneal, liquido abdominal, medio de cultivo,
medio de cultivo acondicionado o liquido de lavado. En algunas realizaciones, las células del sistema inmunitario
adaptativo se pueden aislar de una muestra de aféresis. Las muestras de sangre periférica se pueden obtener por
flebotomia de sujetos. Las células mononucleares de sangre periférica (CMSP) se aislan por técnicas conocidas
para los expertos en la técnica, p. ej., separacion por gradiente de densidad con FicoII-Hypaque®. En algunas
realizaciones, se usan CMSP enteras para el analisis.

Para la extraccion de acido nucleico, se puede extraer el ADN gendémico de células usando métodos conocidos en la
técnica y/o kits disponibles en el comercio, p. ej., usando el kit QlAamp® DNA blood Mini Kit (QIAGEN®). La masa
aproximada de un genoma haploide es 3 pg. Preferiblemente, se usan al menos de 100.000 a 200.000 células para
el analisis, es decir, de aproximadamente 0,6 a 1,2 ug de ADN de linfocitos T o B diploides. Usando CMSP como
fuente, el nimero de linfocitos T se puede calcular que es aproximadamente 30% de las células totales. El numero
de linfocitos B también se puede calcular que es aproximadamente 30% de las células totales en una preparacion de
CMSP.

Los locus de los genes de Ig y TCR contienen muchos segmentos génicos variable (V), de diversidad (D), y de union
(J) diferentes, que se someten a procesos de reordenacion durante la diferenciacion linfoide inicial. Las secuencias
de los segmentos génicos V, D y J de Ig y TCR se conocen en la técnica y estan disponibles en bases de datos
publicas tales como GENBANK. Las reordenaciones de V-D-J son mediadas por un complejo de enzima
recombinasa en el que las proteinas RAG1 y RAG2 tienen una funcién clave reconociendo y cortando el ADN en las
secuencias de sefales de recombinacion (RSS), que estan situadas 3' de los segmentos génicos V, a ambos lados
de los segmentos génicos D y en la direccion 5' de los segmentos génicos J. Las RSS inadecuadas reducen o
incluso evitan completamente la reordenacion. La secuencia de sefial de recombinacion (RSS) incluye dos
secuencias consenso (heptamero, 5'-CACAGTG-3', y nonamero, 5'-ACAAAAACC-3'), separadas por un espaciador
de 12 +/- 1 pb ("sefial 12") 0 23 +/- 1 pb ("sefial 23"). En el extremo 3' del segmento V y el segmento D, la secuencia
de RSS es heptamero (CACAGTG)-espaciador-nonamero (ACAAAAACC). En el extremo 5' del segmento J y el
segmento D, la secuencia de RSS es nonamero (GGTTTTTGT)-espaciador-heptamero (CACTGTG), con variacion
de secuencia sustancial en la secuencia de heptamero y nonamero de cada segmento génico especifico.

Se ha identificado una serie de posiciones de nucledtidos como importantes para la recombinacion que incluyen el
dinucleodtido CA en la posicion 1 y 2 del heptamero, y una C en la posicion 3 del heptamero se ha mostrado que
también es muy preferida, asi como un nucledtido A en las posiciones 5, 6, 7 del nonamero. (Ramsden et. al 1994
Nucl. Ac. Res. 22:1785; Akamatsu et. al. 1994 J. Immunol. 153:4520; Hesse et. al. 1989 Genes Dev. 3:1053). Las
mutaciones de otros nucledtidos tienen efectos minimos o inconsecuentes. El espaciador, aunque mas variable,
también tiene un impacto en la recombinacién, y se ha mostrado que las sustituciones de un solo nucleétido tienen
un impacto significativo en la eficacia de la recombinacion (Fanning et. al. 1996 Cell. Immunol. Inmumnopath. 79:1,
Larijani et. al 1999 Nucl. Ac. Res. 27:2304; Nadel et. al. 1998 J. Immunol. 161:6068; Nadel et al., 1998, J. Exp. Med.
187:1495). Se han descrito criterios para identificar las secuencias de polinucleétidos RSS que tienen eficacias de
recombinacion significativamente diferentes (Ramsden et. al 1994 Nucl. Ac. Res. 22:1785; Akamatsu et. al. 1994, J.
Immunol. 153:4520; Hesse et. al. 1989 Genes Dev. 3:1053, y Lee et al., 2003 PLoS 1(1):E1).

El procedimiento de reordenacion en los genes de la cadena pesada (IgH), TCR beta (TCRB), y TCR delta (TCRD)
en general empiezan con una reordenacion de D a J seguido de una reordenacion de V a D-J, mientras que las
reordenaciones directas de V a J ocurren en los genes de Ig kappa (IgK), Ig lambda (IgL), TCR alfa (TCRA), y TCR
gamma (TCRG). Las secuencias entre los segmentos de genes de reordenacion en general se eliminan en forma de
un producto de escision circular, llamado también circulo de escisiéon de TCR (TREC) o circulo de escision del
receptor de linfocitos B (BREC).
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Las muchas combinaciones diferentes de segmentos génicos de V, D y J representan el llamado repertorio
combinatorio, que se calcula que es ~2x10° para moléculas de Ig, ~3x10° para moléculas de TCRaB y ~ 5x10° para
TCRYy®. En los sitios de unién de los segmentos génicos V, D y J, se produce la eliminacion y la insercion aleatoria
de nucledtidos durante el procedimiento de reordenacion, dando como resultado regiones de unién muy diversas,
que contribuyen significativamente al repertorio total de moléculas de Ig y TCR, que se calcula que es > 10"
posibles secuencias de aminoacidos.

Los linfocitos B maduros extienden mas su repertorio de Ig tras el reconocimiento del antigeno en centros
germinales por hipermutacion somatica, un proceso que conduce a la maduracion de la afinidad de las moléculas de
Ig. El proceso de hipermutacion somatica se centra en el exon V- (D-) J de genes de la cadena ligerade IgH e lg, vy
genera principalmente mutaciones de nucledtidos individuales, pero a veces también inserciones o eliminaciones de
nucledtidos. Los genes de |g mutados somaticamente también se encuentran tipicamente en tumores malignos de
linfocitos B maduros.

En algunas realizaciones descritas en la presente memoria, los cebadores del segmento V y el segmento J se
pueden usar en una reaccion de PCR para amplificar regiones de ADN que codifican CDR3 de TCR o0 BCR en una
muestra bioldgica, en donde cada segmento génico que codifica TCR o Ig funcionales, comprende una secuencia de
sefial de recombinacion RSS del gen V y cada TCR o segmento génico que codifica J comprende una RSS del gen
J. En estas realizaciones vy relacionadas, cada molécula de ADN reordenada amplificada puede comprender (i) al
menos aproximadamente 10, 20, 30, 40, 50, 60, 70, 80, 90, 100, 200, 300, 400, 500, 600, 700, 800, 900, 1000
(incluyendo todos los valores enteros entre ellos) o mas nucledtidos contiguos de una cadena codificante del
segmento génico que codifica V de TCR o Ig, con los al menos aproximadamente 10, 20, 30, 40, 50, 60, 70, 80, 90,
100, 200, 300, 400, 500, 600, 700, 800, 900, 1000 o mas nucledtidos contiguos que estan situados 5' de la RSS del
gen V y/o cada molécula de ADN amplificada puede comprender (ii) al menos aproximadamente 10, 20, 30, 40, 50,
60, 70, 80, 90, 100, 200, 300, 400, 500 (incluyendo todos los valores enteros entre ellos) o mas nucledtidos
contiguos de una cadena codificante del segmento génico que codifica J de TCR o Ig, con los al menos
aproximadamente 10, 20, 30, 40, 50, 60, 70, 80, 90, 100, 200, 300, 400, 500 o mas nucleotidos contiguos que estan
situados 3' de la RSS del gen G.

Determinacion del factor de amplificacion

Ademas del uso de las composiciones de moldes presentes descritas para la normalizaciéon de la eficacia de la
amplificacion de conjuntos de cebadores oligonucledtidos de amplificacion como se describe en la presente
memoria, algunas otras realizaciones contemplan el uso de la composicién de moldes para determinar factores de
amplificacién para calcular el nUmero de secuencias que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo
reordenadas en una muestra. Estas realizaciones y relacionadas pueden ser Utiles para cuantificar el numero de
secuencias que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo en una muestra de ADN que se ha obtenido
de células linfoides, incluyendo células linfoides que estan presentes en una mezcla de células que comprende
células en las que el ADN que codifica un receptor del sistema inmunitario adaptativo ha sufrido reordenacion del
ADN, pero donde la muestra también contiene ADN de células en las que no se ha producido dicha reordenacion (p.
€j., células no linfoides, células inmaduras, células mesenquémicas, células cancerosas, etc.).

El nimero total de diferentes miembros de una clase de receptores del sistema inmunitario adaptativos (p. ej., TCR o
IG) en un sujeto se puede calcular por la PCR multiplexada usando un conjunto de cebadores de amplificacién de V-
J seguido de la secuenciaciéon cuantitativa de productos de amplificacion. La amplificacion multiplexada y la
secuenciacion de alto rendimiento de secuencias de ADN reordenadas que codifican TCR y BCR (IG), se describen,
por ejemplo en Robins et al., 2009 Blood 114, 4099; Robins et al., 2010 Sci. Translat. Med. 2:47ra64; Robins et al.,
2011 J. Immunol. Meth. doi:10.1016/j.jim.2011.09. 001; Sherwood et al. 2011 Sci. Translat. Med. 3:90ra61; U.S.A.N.
13/217,126 (publicacion US n° 2012/0058902), U.S.A.N. 12/794,507 (publicacion US n° 2010/0330571),
WO/2010/151416, WO/2011/106738(PCT/US2011/026373), WO2012/027503 (PCT/US2011/049012), U.S.A.N.
61/550.311 (US 2013288237), y U.S.A.N. 61/569.118 (US 2013253842).

Esta metodologia tipicamente implica la toma de muestra de ADN de una subpoblacion de células linfoides, tales
como células linfoides que estan presentes en una muestra de sangre, que se sabe que contiene también células
nucleadas que carecen de ADN reordenado que codifica TCR o IG. Las presentes composiciones y métodos pueden
permitir mejorar la exactitud y precision en la determinacion del nimero de moléculas de ADN reordenado que
codifican TCR y IG. Como se describe en la presente memoria, por ejemplo, enriqueciendo la muestra de ADN con
la presente composicion de moldes, se proporciona una referencia de molde de amplificacién interno para evaluar la
eficacia relativa a lo largo de la variedad de cebadores oligonucleétidos que estan presentes en el conjunto de
cebadores de amplificacion multiplexada. Evaluando de esta forma los productos de amplificacion de la presente
composicién de moldes artificiales, que se afiade a la reaccién de amplificacién en cantidades conocidas, se puede
determinar un factor de amplificacion (p. ej., un factor multiplicativo, normalizante, de aumento de escala o
geométrico, etc.) para el conjunto de cebadores oligonucleétidos de amplificacion y después se puede usar para
calcular el numero de moldes de ADN naturales en la muestra.

Como otro ejemplo, estas realizaciones y relacionadas permiten la cuantificacion de la enfermedad residual minima
(EMR) en linfoma o leucemia, por deteccion cuantitativa del ADN que codifica TCR o |G reordenado en muestras
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obtenidas a partir de preparaciones mixtas de células linfoides y no linfoides, incluyendo células de linfoma
persistentes o leucemia. Métodos previos determinan la EMR como el nimero de células malignas que son
detectables como una proporciéon del nimero total de células en una muestra. En cambio, los presentes métodos
permiten calcular el nUmero total de células en una muestra que tienen ADN que codifica TCR o IG reordenado, de
modo que las células malignas (p. €j., las que tiene una reordenacion de TCR o IG particular, tales como un
clonotipo) se pueden cuantificar como una proporcién de dichas células reordenadas en lugar de como una
proporcién de todas las células. A modo de teoria no limitante, se cree que debido a que la representacion de todas
las células reordenadas en una muestra clinica de un sujeto que tiene o se sospecha que tiene EMR tipicamente es
muy baja, los presentes métodos mejoraran notablemente la sensibilidad con la que se detecta la EMR, incluyendo
la mejora de dicha sensibilidad aumentando la relacion de sefial a ruido.

Por consiguiente, algunas realizaciones proporcionan asi un método para cuantificar moléculas de ADN reordenadas
que codifican uno o una pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo en una muestra bioldgica que
comprende ADN de células linfoides de un sujeto, comprendiendo cada receptor del sistema inmunitario adaptativo
una region variable y una region de union. Brevemente, el método comprende las etapas de:

(A) en una reaccion de amplificacion multiplexada usando el conjunto de cebadores oligonucleétidos de
amplificaciéon descritos en la presente memoria que es capaz de amplificar sustancialmente todas las combinaciones
que codifican V-J para un receptor del sistema inmunitario adaptativo dado, amplificar el ADN de la muestra a la que
se ha afiadido una cantidad conocida de la composicion de moldes descrita en la presente memoria para la
normalizacion de la amplificacion, para obtener productos de amplificacion;

(B) secuenciar cuantitativamente los productos de amplificacion de (A) para cuantificar (i) productos de amplificacion
de moldes, que son productos de amplificacion de la composicion de moldes descrita en la presente memoria y
seran identificables porque contienen al menos una secuencia de oligonucledtido de codigo de barras, y (ii)
productos de amplificaciéon de secuencias de ADN reordenada que codifican receptores del sistema inmunitario
adaptativo en la muestra, que seran identificables porque comprenden secuencias de V y J especificas pero carecen
de una secuencia de oligonucledtido de codigo de barras;

(C) calcular un factor de amplificacion basado en la informacion cuantitativa obtenida en la etapa (B); y

(D) usando el factor de amplificacion de (C) determinar, mediante calculo, el numero de moléculas de ADN que
codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo Unicas en la muestra.

Sin querer estar ligados por la teoria, de acuerdo con estos métodos y relacionados, el nimero de moléculas de
ADN que codifican TCR o IG reordenadas en la muestra que se toma se mide en una reaccion de amplificacion
multiplexada. Para hacer esto, se determina un valor de cobertura de la secuencia, p. €j., el nimero de lecturas de
secuencia de salida que se determina para cada molécula de entrada (molde), y se promedia a lo largo de todo el
numero de oligonucledtidos molde diferentes que estan presentes, para obtener un valor medio de cobertura de la
secuencia. Dividiendo (i) el numero de lecturas que se obtienen para una secuencia dada entre (ii) el valor medio de
cobertura de secuencia, se puede calcular el nimero de moléculas reordenadas que estan presentes como moldes
al inicio de la reaccién de amplificacion.

Asi, por ejemplo, para calcular el valor de cobertura de secuencias, se afiade una cantidad conocida de un conjunto
de moléculas sintéticas de la composicién de moldes presente descrita a cada amplificacion de PCR, teniendo los
moldes sintéticos la estructura basica de formula (1) 5' U-B1-V-B2-R-(B3)-J-B4-U 3' donde cada V es un segmento de
300 pares de bases que tiene una secuencia que coincide con una secuencia génica de V de TCR o IGy J es un
segmento de 100 pares de bases que tiene una secuencia que coincide con un gen J de TCR o IG. B2 una
secuencia de oligonucledtido de cédigo de barras que identifica de forma unica cada pareja VJ y que también
diferencia los productos de amplificacion o moldes de ADN sintéticos (que contendran las secuencias de codigo de
barras) de los productos de amplificacion de las moléculas de ADN moldes biolégicos que se encuentran de forma
natural que aporta la muestra de ADN linfoide (que careceran de la secuencia de cédigo de barras). En este
ejemplo, B3 de la formula (1) no es nada. Después de la amplificacion por PCR y secuenciacion, se cuenta el numero
de cada molécula sintética secuenciada (es decir, productos de amplificacién que contienen la secuencia de cédigo
de barras). La cobertura de secuencias de las moléculas sintéticas después se calcula basandose en el numero
conocido de moléculas molde sintéticas usadas para enriquecer la reaccién de amplificacion.

Por ejemplo, se puede afiadir a la reaccion de amplificacién un grupo de 5000 moléculas molde que contienen
codigo de barras, sintéticas, que comprenden 4-5 copias cada una de 1100 secuencias de oligonucleétidos molde
Unicas sintéticas (que representan cada posible pareja VJ).Si los productos de amplificacion incluyen 50.000
secuencias que coinciden con las moléculas molde sintéticas, se ha obtenido un valor de cobertura de secuencias
de 10X y el factor de amplificacién es 10. Para calcular el nimero de moléculas molde reordenadas de VDJ
naturales en el ADN obtenido de la muestra, después el nimero de productos de amplificacién de los moldes
naturales (es decir, productos de amplificacion que carecen de cualquier secuencia de cédigo de barras) se divide
entre el factor de amplificacion. Para afiadir precision, debido a que en este ejemplo las 5000 moléculas sintéticas
son una mezcla compleja de 1100 moléculas que representan cada pareja de VJ, el factor de amplificacion para
cada pareja VJ se puede calcular individualmente, Después, el factor de amplificacion se puede promediar a lo largo
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de todas las moléculas sintéticas (Fig. 8). La precision y fiabilidad del método se muestra en la figura 9, y se
describen detalles mas adelante en el ejemplo 5.

En una realizacion alternativa, idéntica a la que se ha descrito antes y se describe mas adelante en esta seccion,
excepto que difiere en el uso de un subconjunto de la mezcla total de moléculas molde sintéticas, de modo que de
como resultado la adicién a una muestra de no mas de 1 copia de un subconjunto de moléculas molde distintas a la
muestra. La aplicaciéon de los métodos estadisticos de Poisson bien conocidos para el experto en la técnica, se usan
para determinar la cantidad de molde a anadir basandose en las propiedades conocidas de la mezcla (p. €j., el
numero total de secuencias distintas y la concentracion de moléculas molde). Por ejemplo, se afiaden 200-500
moléculas molde a la reaccion de amplificacion, de modo que como media hay como maximo una copia de cada uno
de un subconjunto de moléculas molde presentes en la mezcla.

Por consiguiente, en estas realizaciones el método comprende: (A) amplificar el ADN en una reaccién en cadena de
la polimerasa (PCR) multiplexada que comprende: (1) ADN de la muestra biolédgica que comprende células linfoides
del sujeto, (2) la composiciéon de moldes de la reivindicacion 1 en la que esta presente un nimero conocido de cada
uno de una pluralidad de oligonuclettidos molde que tienen una secuencia de oligonucleétidos Unica, (3) un conjunto
de cebadores oligonucleétidos de amplificacion que es capaz de amplificar ADN reordenado que codifica uno o una
pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo en el ADN de la muestra bioldgica, comprendiendo el
conjunto de cebadores: (a) en cantidades sustancialmente equimolares, una pluralidad de cebadores
oligonucledtidos del segmento V que cada uno es capaz independientemente de hibridar especificamente con al
menos un polinucledtido que codifica un polipéptido de la region V de receptor del sistema inmunitario adaptativo o
con el complementario del mismo, en donde cada cebador del segmento V comprende una secuencia de nucleétidos
de al menos 15 nucledtidos contiguos que es complementaria de al menos un segmento génico que codifica la
region V del receptor del sistema inmunitario adaptativo funcional, y en donde la pluralidad de cebadores del
segmento V hibridan especificamente sustancialmente con todos los segmentos génicos que codifican la region V
del receptor del sistema inmunitario adaptativo funcional que estan presentes en la composicion de moldes, y (b) en
cantidades sustancialmente equimolares, una pluralidad de cebadores oligonucleétidos del segmento J que cada
uno es capaz independientemente de hibridar especificamente con al menos un polinucleétido que codifica un
polipéptido de la region J del receptor del sistema inmunitario adaptativo o con el complementario del mismo, en
donde cada cebador del segmento J comprende una secuencia de nucleétidos de al menos 15 nucleétidos contiguos
que es complementaria con al menos un segmento génico que codifica la region J del receptor del sistema
inmunitario adaptativo funcional y en donde la pluralidad de cebadores del segmento J hibrida especificamente con
sustancialmente todos los segmentos génicos que codifican la region J del receptor del sistema inmunitario
adaptativo funcional que estan presentes en la composicion de moldes, en donde los cebadores oligonucledtidos del
segmento V y el segmento J son capaces de promocionar la amplificacion en dicha reaccion en cadena de la
polimerasa (PCR) multiplexada de (i) sustancialmente todos los oligonucleétidos molde en la composicion de moldes
para producir una multiplicidad de moléculas de ADN molde amplificadas, siendo suficiente dicha multiplicidad de
moléculas de ADN molde amplificadas para cuantificar la diversidad de oligonucleétidos molde en la composicion de
moldes, y (ii) sustancialmente todas las moléculas de ADN reordenadas que codifican receptores del sistema
inmunitario adaptativo en la muestra bioldgica para producir una multiplicidad de moléculas de ADN reordenadas
amplificadas, siendo suficiente dicha multiplicidad de moléculas de ADN amplificadas para cuantificar la diversidad
de moléculas de ADN reordenadas de la muestra biolégica, y en donde dicha molécula de ADN amplificada en la
multiplicidad de moléculas de ADN molde amplificadas y en la multiplicidad de moléculas de ADN reordenadas
amplificadas es menor de 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 400, 300, 200, 100, 90, 80 o 70 nucledtidos de longitud;

(B) secuenciar cuantitativamente todas o una parte suficiente de cada una de dichas moléculas de ADN molde
amplificadas y cada una de dichas moléculas de ADN reordenadas amplificadas para cuantificar (ii) un nimero de
productos molde de moléculas de ADN molde amplificadas que contienen al menos una secuencia de
oligonucledtido de cadigo de barras, y (i) un niumero de productos reordenados de moléculas de ADN reordenadas
amplificadas que carecen de una secuencia de oligonucleétido de codigo de barras;

(C) calcular un factor de amplificacion dividiendo el numero de productos molde de (B)(i) entre el niumero conocido
de cada uno de la pluralidad de oligonucleétidos molde que tienen una secuencia de oligonucleétido Unica de (A)(2);

y

(D) dividir el numero de productos reordenados de (B)(ii) entre el factor de amplificacion calculado en (C) para
cuantificar moléculas de ADN que codifican el receptor del sistema inmunitario adaptativo Unicas en la muestra.

No se pretende que las realizaciones contempladas estén limitadas al método descrito antes, de modo que a partir
de la presente descripcion el experto en la técnica apreciara variaciones que se pueden usar. Un método alternativo,
por ejemplo, puede no usar la composicién de moldes sintéticos descrita en la presente memoria como un molde de
control afiadido en la amplificacion de PCR multiplexada de una muestra de ADN que contiene ADN reordenado que
codifica TCR y/o IG asi como ADN no reordenado de células linfoides. En cambio, de acuerdo con una de dichas
alternativas, a la reaccion de amplificacion que usa cebadores de amplificacion de V y J se le puede afiadir un
conjunto conocido de cebadores oligonucleétidos de amplificacién que amplifican una region de secuencia genémica
altamente conservada, distinta. Estos cebadores de control gendmico pueden amplificar cada genoma que esta
presente en la muestra de ADN independientemente de si contiene o no secuencias reordenadas que codifican TCR
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y/o |G, mientras que los cebadores de V y J solo pueden amplificar productos de genomas con una region VDJ
reordenada. La relacién entre estas dos clases de moléculas de productos de amplificacién permite la estimacion del
numero total de genomas de linfocitos B en la muestra.

La practica de algunas realizaciones de la presente invencidon usara, salvo que se indique especificamente lo
contrario, métodos convencionales en microbiologia, biologia molecular, bioquimica, genética molecular, biologia
celular, virologia y técnicas de inmunologia que conoce el experto en la técnica, a varias de las cuales se hace
referencia mas adelante con el propdsito de ilustrar. Dichas técnicas se explican de forma completa en la
bibliografia. Véase, p. ej., Sambrook, et al., Molecular Cloning: A Laboratory Manual (32 Edicion, 2001); Sambrook, et
al., Molecular Cloning: A Laboratory Manual (22 Edicion, 1989); Maniatis et al., Molecular Cloning: A Laboratory
Manual (1982); Ausubel et al., Current Protocols in Molecular Biology (John Wiley and Sons, actualizado en julio de
j2008); Short Protocols in Molecular Biology: A Compendium of Methods from Current Protocols in Molecular Biology,
Greene Pub. Associates and Wiley-Interscience; Glover, DNA Cloning: A Practical Approach, vol. | y 1l (IRL Press,
Oxford Univ. Press USA, 1985); Current Protocols in Immunology (Editado por: John E. Coligan, Ada M. Kruisbeek,
David H. Margulies, Ethan M. Shevach, Warren Strober 2001 John Wiley & Sons, NY, NY); Real-Time PCR: Current
Technology and Applications, Editado por Julie Logan, Kirstin Edwards y Nick Saunders, 2009, Caister Academic
Press, Norfolk, UK; Anand, Techniques for the Analysis of Complex Genomes, (Academic Press, New York, 1992);
Guthrie y Fink, Guide to Yeast Genetics and Molecular Biology (Academic Press, New York, 1991); Oligonucleotide
Synthesis (N. Gait, Ed., 1984); Nucleic Acid Hybridization (B. Hames & S. Higgins, Eds., 1985); Transcription and
Translation (B. Hames & S. Higgins, Eds., 1984); Animal Cell Culture (R. Freshney, Ed., 1986); Perbal, A Practical
Guide to Molecular Cloning (1984); Next-Generation Genome Sequencing (Janitz, 2008 Wiley-VCH); PCR Protocols
(Methods in Molecular Biology) (Park, Ed., 32 Edicién, 2010 Humana Press); Immobilized Cells And Enzyme (IRL
Press, 1986); el tratado, Methods In Enzymology (Academic Press, Inc., N.Y.); Gene Transfer Vectors For
Mammalian Cells (J. H. Miller and M. P. Calos eds., 1987, Cold Spring Harbor Laboratory); Harlow y Lane,
Antibodies, (Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, N.Y., 1998); Immunochemical Methods In
Cell And Molecular Biology (Mayer and Walker, eds., Academic Press, London, 1987); Handbook Of Experimental
Immunology, Volumenes I-IV (D. M. Weir and CC Blackwell, eds., 1986); Riott, Essential Immunology, 62 Edicion,
(Blackwell Scientific Publications, Oxford, 1988); Embryonic Stem Cells: Methods and Protocols (Methods in
Molecular Biology) (Kurstad Turksen, Ed., 2002); Embryonic Stem Cell Protocols: Volumen |. Isolation and
Characterization (Methods in Molecular Biology) (Kurstad Turksen, Ed., 2006); Embryonic Stem Cell Protocols:
Volumen lI: Differentiation Models (Methods in Molecular Biology) (Kurstad Turksen, Ed., 2006); Human Embryonic
Stem Cell Protocols (Methods in Molecular Biology) (Kursad Turksen Ed., 2006); Mesenchymal Stem Cells: Methods
and Protocols (Methods in Molecular Biology) (Darwin J. Prockop, Donald G. Phinney, y Bruce A. Bunnell Eds.,
2008); Hematopoietic Stem Cell Protocols (Methods in Molecular Medicine) (Christopher A. Klug, y Craig T. Jordan
Eds., 2001); Hematopoietic Stem Cell Protocols (Methods in Molecular Biology) (Kevin D. Bunting Ed., 2008) Neural
Stem Cells: Methods and Protocols (Methods in Molecular Biology) (Leslie P. Weiner Ed., 2008).

Salvo que se proporcionen definiciones especificas, la nomenclatura usada en relacién con y en los procedimientos
y técnicas de laboratorio de biologia molecular, quimica analitica, quimica organica sintética y quimica médica y
farmacéutica descritos en la presente memoria son los bien conocidos y usados habitualmente en la técnica. Se
pueden usar técnicas estandar para la tecnologia de recombinacién, biologia molecular, microbiologia, sintesis
quimica, analisis quimico, preparacion farmacéutica, formulacion y suministro y tratamiento de pacientes.

Salvo que el contexto requiera otra cosa, a lo largo de la presente memoria descriptiva y reivindicaciones, la palabra
"comprender" y variaciones de la mismas, tales como "comprende" y "que comprende" deben considerarse en un
sentido abierto e inclusivo, es decir, como "que incluye, pero no limitado a". Por "que consiste en" se entiende que
incluye, y tipicamente limitado a, lo que siga en la frase de "que consiste en". Por "que consiste esencialmente en"
se entiende que incluye cualquier elemento citado después de la frase, y limitado a otros elementos que no
interfieren con o contribuyen a la actividad o accion especificada en la descripcion para los elementos citados. Por lo
tanto, la frase "que consiste esencialmente en" indica que los elementos citados son necesarios u obligatorios, pero
que no se requieren otros elementos y que pueden o no estar presentes dependiendo de si afectan o no a la
actividad o accion de los elementos citados.

En esta memoria descriptiva y reivindicaciones adjuntas, las formas singulares "un”, "una" y "el", "la" incluyen las
referencias plurales salvo que el contenido dicte claramente otra cosa. Como se usa en la presente memoria, en
realizaciones particulares, el término "aproximadamente" cuando precede un valor numérico indica el valor mas o
menos un intervalo de 5%, 6%, 7%, 8% 0 9%. En otras realizaciones, el término "aproximadamente" cuando precede
un valor numérico indica el valor mas o menos un intervalo de 10%, 11%, 12%, 13% o 14%. En otras realizaciones
mas, el término "aproximadamente" cuando precede un valor numérico indica el valor mas o menos un intervalo de
15%, 16%, 17%, 18%, 19% 0 20%.

La referencia a lo largo de esta memoria descriptiva a "una realizacién" o "un aspecto” significa que una propiedad,
estructura o caracteristica particular descrita en relaciéon con la realizacion esta incluida en al menos una realizacion
de la presente invencion. Por lo tanto, la aparicion de la frase "en una realizacion" en diferentes sitios a lo largo de
esta presente memoria descriptiva no se refieren necesariamente todas a la misma realizaciéon. Ademas, se pueden
combinar propiedades, estructuras o caracteristicas particulares de cualquier forma en una o mas realizaciones.
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Ejemplos
Ejemplo 1: Disefio de oligonucledtidos molde para calibrar el control del sesgo de la amplificacion

En este y los siguientes ejemplos, se usaron materiales y metodologias de biologia y bioquimica molecular estandar,
que incluyen técnicas descritas en Sambrook, et al., Molecular Cloning: A Laboratory Manual (32 edicion, 2001);
Sambrook, et al., Molecular Cloning: A Laboratory Manual (22 Edicion, 1989); Maniatis et al., Molecular Cloning: A
Laboratory Manual (1982); Ausubel et at., Current Protocols in Molecular Biology (John Wiley and Sons, actualizado
en julio de 2008); Short Protocols in Molecular Biology: A Compendium of Methods from Current Protocols in
Molecular Biology, Greene Pub. Associates and Wiley-Interscience; Glover, DNA Cloning: A Practical Approach, vol.
I y Il (IRL Press, Oxford Univ. Press USA, 1985); Anand, Techniques for the Analysis of Complex Genomes,
(Academic Press, New York, 1992); Oligonucleotide Synthesis (N. Gait, Ed., 1984); Nucleic Acid Hybridization (B.
Hames & S. Higgins, Eds., 1985); Transcription and Translation (B. Hames & S. Higgins, Eds., 1984); Perbal, A
Practical Guide to Molecular Cloning (1984); Next-Generation Genome Sequencing (Janitz, 2008 Wiley-VCH); PCR
Protocols (Methods in Molecular Biology) (Park, Ed., 32 Edicién, 2010 Humana Press);

Un conjunto de oligonucleétidos molde de ADN bicatenario (ADCbc) se disefio como un patrén de calibracion para
usar como un molde de control que simulaba todas las posibles combinaciones de V/J en un locus del receptor del
sistema inmunitario adaptativo (TCR o BCR). Para cada locus de TCR y BCR humano, se compilé una lista de las
secuencias de segmentos genomicos V 5' de la RSS, y una lista de los segmentos genémicos J 3' de la RSS. Las
secuencias de las cadenas codificantes del molde de ADNbc se presentan aqui para facilidad de interpretacion, de
acuerdo con el convenio por el cual la orientacién de 5' a 3' se lee de izquierda a derecha.

Se muestra una representacion esquematica de la estructura general de los oligonucleétidos molde en la figura 1.
Para usar en la validacion cruzada de cada identidad de oligonucleétido molde Unica en multiples contextos, se
incorporé un oligonucledtido de cédigo de barras de 16 pb diferente (B) en cada molde que identifica de forma Unica
el polinucleotido del segmento V del molde con los primeros 8 pb del cddigo de barras, y el segmento J con los
segundos 8 pb del cddigo de barras. Se incorporaron copias de este cédigo de barras tres veces: (B3) entre el
adaptador externo (U2) y la secuencia del segmento J (J) de modo que una lectura corta de un solo extremo con
cebadores de lllumina o lon convencionales puede poner de manifiesto la identidad de la combinacion unica de
secuencias de V y J en cada oligonucledtido molde, (B2) entre los segmentos V y J de modo que una estrategia de
secuenciacion convencional (p. gj., lllumina GA-2 o HiSeq™ or MiSEQ®) capturara la combinacion unica de las
secuencias V y J en cada oligonucledtido molde, y (B3) entre el segmento V y el otro adaptador externo (U1), de
modo que una lectura corta de extremo emparejado puede confirmar la identidad de la combinaciéon Unica de
secuencias V y J en cada oligonucleétido molde si asi se desea.

Como se muestra en la figura 1, las secuencias de oligonucleétidos molde empezaban con una secuencia
adaptadora (U1) que era capaz de incorporar secuencias de oligonucleotidos cortas especificas de plataforma de
secuenciacion en los extremos de la molécula. En este ejemplo, se usaron los adaptadores de Illlumina Nextera™,
pero debe observarse que esencialmente ningun par de cebadores de PCR robustos funcionaria igual de bien.
Como un adaptador de ejemplo, la secuencia de oligonucleétido GCCTTGCCAGCCCGCTCAG [SEQ ID NO: 1746]
se unid al extremo del segmento V de U1 (Fig. 1), con el fin de mantener la compatibilidad con el adaptador
Nextera™ lllumina (lllumina, Inc., San Diego, CA)

(CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATCGGTCTGCCTTGCCAGCCCGCTCAG) [SEQ ID NO: 1747] para afadir un
oligonucledtido de lllumina de referencia, que era compatible con las celdas de flujo de lllumina tanto de extremo
sencillo como emparejado.

Inmediatamente en la direccion 3' desde U1 (3' a) estaba la primera copia (B1) del oligonucleétido codigo de barras
ACACACGTGACACTCT [SEQ ID NO: 1748]. Después, se incorporé una longitud fija de secuencia del segmento V
en el oligonucledtido molde, con todos los moldes en el conjunto de moldes terminando con un nimero de bases
dado antes de la RSS natural, con el fin de imitar la reordenacién de genes de TCR o BCR naturales que tienen un
numero fijo de bases eliminadas en el segmento V. En este ejemplo se eliminaron inicialmente cero bases antes del
RSS. Para maximizar la capacidad de reconocimiento de estas secuencias, después se recortaron todas las
secuencias de polinucledtidos del segmento V para eliminar codones parciales adyacentes a la RSS, de modo que
las secuencias del segmento V residuales estaban en el marco con el codén de inicio. Las diversas secuencias de
segmento V eran las mostradas en los conjuntos de oligonucledtidos molde de ejemplo presentadas en la lista de
secuencias (p. €j., un conjunto de segmento V de TCRB dentro de las secuencias de férmula (I) del conjunto de
oligonucleétidos moldes de TCRB en las SEQ ID NO: 1-871; un conjunto distinto de segmentos V de TCRB dentro
de las secuencias de formula (1) del conjunto de oligonucleétidos moldes de TCRB en las SEQ ID NO: 872-1560; un
conjunto de segmentos V de TCRG dentro de las secuencias de férmula (I) del conjunto de oligonucleétidos moldes
de TCRG en las SEQ ID NO: 1561-1630); un solo polinucleétido V de ejemplo era como sigue:

38



10

15

20

25

30

35

40

45

ES 2 582 554 T3

TCTTATTTTCATAGGCTCCATGGATACTGGAATTACCCAGACACCAAAA
TACCTGGTCACAGCAATGGGGAGTAAAAGGACAATGAAACGTGAGCATCTGGGA
CATGATTCTATGTATTGGTACAGACAGAAAGCTAAGAAATCCCTGGAGTTCATGT
TTTACTACAACTGTAAGGAATTCATTGAAAACAAGACTGTGCCAAATCACTTCAC
ACCTGAATGCCCTGACAGCTCTCGCTTATACCTTCATGTGGTCGCACTGCAGCAA
GAAGACTCAGCTGCGTATCTCTGCACCAGCAG [SEQ ID NO:1749].

El codén de parada TGA se incorporé en el marco en el extremo 3' de la secuencia de polinucleétido V en cada
oligonucleodtido molde, para asegurar que las secuencias de oligonucleétidos molde no se considerarian relevantes
en el caso de que contaminaran una muestra biolégica. En la direccion 3' desde el coddn de inicio, entre el
segmento V y el segmento J donde estaria normalmente NDN, se insert6 la segunda copia de la secuencia de
cédigo de barras B2 identificadora de V/J (SEQ ID NO: 1748). A continuacién se incorpor6 la secuencia del sitio de
reconocimiento de la enzima de restriccion (R) Sall GTCGAC; esta secuencia se seleccion6 basandose en una
secuencia que no se encontraba de forma natural en ninguna de las secuencias gendmicas de los segmentos V o J
de TCRB, confiriendo la capacidad de destruir especificamente el molde sintético si se desea, o para usar como un
marcador informatico para identificar secuencias sintéticas. El sitio de B3, en esta version del molde, esta vacio.

El polinucleodtido J (J) se incorporé como una longitud fija de secuencia de un segmento génico J, medido desde un
numero de bases fijo después de la RSS natural para imitar un reordenamiento natural, y en el presente ejemplo
extendiéndose en el intrén J-C. En este ejemplo, se borraron cero bases desde el segmento J, pero en otros disefios
de oligonucledtidos molde se usé una eliminacion de 5 pb para hacer sitio para el cddigo de barras de VJ (B2) en la
union V-J mientras se mantenia una longitud total del segmento J en el intervalo natural. Un polinucleétido J de
ejemplo era

ACTGAAGCTTTCTTTGGACAAGGCACCAGACTCACAGTTGTAGGTAAG
ACATTTTTCAGGTTCTTTTGCAGATCCGTCACAGGGAAAAGTGGGTCCACAG
[SEQ ID NO:1750].

En la direccion 3' desde el polinucleétido del segmento J estaba la tercera copia (B4) del oligonucleétido identificador
codigo de barras (B4) (SEQ ID NO: 1748). La secuencia de oligonucleétido molde de ejemplo terminaba con una
segunda secuencia adaptadora (U2) que era capaz de incorporar secuencias especificas de plataforma en los
extremos de la molécula. Como se ha indicado antes, se usé un adaptador compatible con
Nextera™(CTGATGGCGCGAGGGAGGC) [SEQ ID NO: 1751] en el extremo del segmento J de U2 con el adaptador
Nextera™ lllumina (ABATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCCTCCCTCGCGCCATCAG) [SEQ ID NO: 1752]
para permitir afiadir el oligonucleétido de secuenciacion de lllumina de referencia, que es compatible con celdas de
flujo de extremos solos o emparejados.

Se prepararon conjuntos de oligonucledtidos molde de TCRB y TCRG de ejemplo de acuerdo con la presente
descripcion, y tenian las secuencias de nucleotidos expuestas en las SEQ ID NO: 1-1630. Los conjuntos de
oligonucledtidos molde que tienen las secuencias expuestas en las SEQ ID NO: 1-871 y 1561-1630, basandose en
la informacion del disefio de secuencias descrito en la presente memoria, fueron sintetizados por Integrated DNA
Technologies, Inc. (Coralville, 1A) usando quimica de fragmentos génicos de gBlocks™. EI conjunto de
oligonucledtidos molde que tienen las secuencias expuestas en las SEQ ID NO: 872-1560 se generd mediante un
procedimiento en mosaico de PCR descrito en el ejemplo 2.

Oligonucledtidos molde de TCRB (SEQ ID NO: 1-871). Se disefié un conjunto de 871 oligonucleétidos molde de
férmula general (1) (en la que B3 es nada) usando secuencias de polinucleétidos de V 'y J de TCRB humano:

5-U1-B1-V-B2-R-B3-J-B4-U2-3' 0]

Cada oligonucleétido molde consistia en una molécula de ADN de 495 pares de bases. Las secuencias de la cadena
codificante se presentan como SEQ ID NO: 1-871.

En la figura 1 se muestra un diagrama esquematico que representa el disefio de este conjunto de moldes. Por
convenio, el diagrama representa el disefio del oligonucleotido en la direccion de 5' a 3' (de izquierda a derecha). El
"segmento V" representa una secuencia génica que codifica la region variable (V) de receptor del sistema
inmunitario adaptativo, o su complementaria. El "segmento J" representa la secuencia génica que codifica la region
de unioén (J) de receptor del sistema inmunitario adaptativo. U1 y U2 representan, respectivamente, la primera y
segunda secuencias de oligonucleétidos adaptadores universales, que pueden comprender ademas opcionalmente,
respectivamente, una primera y segunda secuencias de oligonucledtidos especificas de plataforma de secuenciacion
unidas a y en posicion 5' respecto de la primera y segunda secuencias de oligonucleétidos adaptadores universales.
B1, B2 y B4 representan secuencias de oligonucledtidos de codigos de barras que comprende cada una secuencia
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de oligonucledtido de coédigo de barras que comprende una secuencia de oligonucledtido Unica que identifica de
forma Unica, como una combinacion emparejada, (i) una secuencia del segmento V Unica, y (ii) una secuencia del
segmento J Unica; En este ejemplo, B3 es nada.

S representa un coddén de parada opcional que puede estar en el marco o fuera del marco en el extremo 3'de V. R
representa un sitio de reconocimiento de enzima de restriccion opcional. En la SEQ ID NO: 1-871 los adaptadores
U1 y U2 incluian los oligobmeros de 19 unidades como se ha descrito antes (SEQ ID NO: 1746 y 1751,
respectivamente) y todas las secuencias de cédigo de barras (B) identificadoras de (V+J) (B1, B2, B4) tenian 16
nucledtidos de longitud; se incluyeron el codén de parada TGA vy el sitio de reconocimiento de la enzima de
restriccion Sal1 (GTCGAC).

Oligonucleétidos molde de TCRB (SEQ ID NO: 872-1560). Se disefié un segundo conjunto de 689 oligonucleétidos
molde en el que, de acuerdo con la féormula general (l), V y J comprendian, respectivamente, secuencias de
polinucleétidos de V y J de TCRB humanos, U1 y U2 comprendian independientemente distintos sitios de
reconocimiento de enzimas de restriccion (R1 y R3), y B1, B3 y B4 eran independientemente nada, para llegar a la
férmula general (11):

R1-V-B2-R2-J-R3 )

en donde B2 era un identificador de cédigo de barras de 8 nucledtidos (p. €j., una secuencia de codigo de barras
como se expone en la tabla 7); R1, R2 y R3 eran, respectivamente, los sitios de reconocimiento de enzimas de
restriccion EcoR1 (GAATTC), Sal1 (GTCGAC) y Sph1 (GCATGC); y V y J eran, respectivamente, polinucleétidos de
la region V y regiéon J como se describe en la presente memoria. Cada oligonucleétido molde consistia en una
molécula de ADN de 239 pares de bases. Las secuencias de la cadena codificante se presentan como SEQ ID NO:
872-1560.

Oligonucledtidos molde de TCRG (SEQ ID NO: 1561-1630). Se disefidé un tercer conjunto de 70 oligonucleétidos
molde de férmula general (I) usando secuencias de polinucledtidos de V y J de TCRG humanos. Cada
oligonucledtido molde consistia en una molécula de ADN de 495 pares de bases. Las secuencias de la cadena
codificante se presentan como SEQ ID NO: 1561-1630. Los detalles para el conjunto de 70 oligonucleétido de
moldes de TCRG (SEQ ID NO: 1561-1630) son representativos y eran como sigue:

Basandose en secuencias genomicas previamente determinadas, se mostré que el locus de TCRG humano
contenia 14 segmentos Vy que cada uno tenia una secuencia de RSS y por lo tanto se consideraron como
competentes para la reordenacion. Estos 14 segmentos Vy incluian 6 segmentos génicos que se sabia que
expresaban 3 segmentos V que se clasificaron como que tenian marcos de lectura abiertos, y 5 pseudogenes V. Los
segmentos génicos Vy se unieron a cinco segmentos génicos Jy. Con el fin de incluir todas las posibles
combinaciones de genes de V+J para los 14 segmentos V y 5 segmentos J, se disefiaron 70 (5 x 14) moldes que
representaban todas las posibles combinaciones VJ. Cada molde estaba conforme con la férmula general (1) (5-U1-
B1-V-B2-R-(B3)-J-B4-U2-3')(Fig. 1) y por lo tanto, incluia 9 secciones, un adaptador universal (U1) de 19 pares de
bases (pb), un marcador de nucleétido de 16 pb que identifica de forma Unica cada combinacién emparejada de
segmentos de gen V y gen J (B1), 300 pb de secuencia especifica del gen V (V), un codén de parada de 3 pb (S),
otra copia del marcador de nucledtidos de 16 pb (B2), un marcador de uniéon de 6 pb compartido por todas las
moléculas (R), nada para B3, 100 pb de la secuencia especifica para el gen J (J), una tercera copia del marcador de
nucledtidos de 16 pb (B4), y una secuencia adaptadora universal de 19 pb (U2).

Cada uno de los 70 moldes (SEQ ID NO: 1561-1630) se amplificé individualmente usando cebadores
oligonucleétidos (Tabla 4; SEQ ID NO: 1732-1745) disefiados para reasociarse a las secuencias adaptadoras
universales (U1, U2).

Tabla 4. Cebadores de amplificacién de TCRG

Nombre del cebador éldaptador Secuencia SEQ ID NO:
TCRGV01_dev10 pGEXf GGAGGGGAAGGCCCCACAGTGTCTTC 1732
TCRGV02/3/4/5/8 d ev10 pGEXf GGAGGGGAAGGCCCCACAGCGTCTTC 1733
TCRGVO05P_dev10 pGEXf GGAGGGGAAGACCCCACAGCATCTTC 1734
TCRGV06_dev10 pGEXf GGAGGGGAAGGCCCCACAGCATCTTC 1735
TCRGV07_dev10 pGEXf GGCGGGGAAGGCCCCACAGCATCTTC 1736
TCRGV09_dev10 pGEXf TGAAGTCATACAGTTCCTGGTGTCCAT 1737
TCRGV10_dev10 pGEXf CCAAATCAGGCTTTGGAGCACCTGATCT 1738
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TCRGV11_devi0 pGEXT CAAAGGCTTAGAATATTTATTACATGT 1739

TCRGVA_devi0 pGEXT CCAGGTCCCTGAGGCACTCCACCAGCT 1740

TCRGVB_devi0 pGEXT CTGAATCTAAATTATGAGCCATCTGACA 1741

TCRGJP1_devi0 pGEXr GTGAAGTTACTATGAGCTTAGICCCTTC 1742
AGCAAR

TCRGJP2_devi0 pGEXr CGAAGTTACTATGAGCCTAGICCCTTTT 1743
GCABA -

TCRGJ1/2_devi0 pGEXr TGACAACAAGTGTTGTTCCACTGCCAAA 1744

TCRGJP_devi0 pGEXr CTGTAATGATAAGCTTTGTTCCGGGACC 1745
AAA

La concentracion resultante de cada producto de oligonucle6tido molde amplificado se cuantificé usando un sistema
de electroforesis capilar de LabChip GX™ (Caliper Life Sciences, Inc., Hopkinton, MA) de acuerdo con las
instrucciones del fabricante. Las frecuencias de apariciéon para cada una de las 70 posibles combinaciones de V-J,
determinadas por secuenciacion de los cédigos de barras B1, se muestran en la tabla 5. Las 70 preparaciones de
oligonucledtidos molde amplificados se normalizaron respecto a una concentracion de referencia y después se
mezclaron.

Para verificar que los 70 oligonucledtidos moldes estaban presentes en concentraciones sustancialmente
equimolares, la mezcla se secuencié usando la plataforma de secuenciacioén lllumina HiSeq™ de acuerdo con las
recomendaciones del fabricante. Brevemente, para incorporar secuencias de oligonucledtidos especificas de
plataforma en los oligonucleétidos molde mezclados, se disefiaron cebadores adaptados para reasociarse con los
sitios de cebado universales (U1, U2) y que tenian colas de secuencia adaptadora lllumina Nextera™ como extremo
5'. Después, se llevd a cabo una reaccion de PCR de 7 ciclos para reasociar los adaptadores de lllumina con los
oligonucledtidos molde. Después, la mezcla de productos de reaccion de la PCR se purificdé usando perlas
Agencourt® AMPure® XP (Beckman Coulter, Inc., Fullerton, CA) en las condiciones recomendadas por el fabricante.
Los primeros 60 pb de los productos de reaccién de la PCR se secuenciaron usando un secuenciador lllumina
HISEQ™ (lllumina, Inc., San Diego, CA) y se analizaron evaluando la frecuencia de cada marcador cédigo de barras
de 16 pb (B1).

Se calculé que una preparacion sustancialmente equimolar para el conjunto de 70 oligonucleétidos molde contenia
aproximadamente 1,4% de cada miembro del conjunto, y se deseaba una tolerancia umbral de mas o menos 10
veces la frecuencia (0,14-14%) para todas las especies. La secuenciacion cuantitativa puso de manifiesto que las 70
especies de los oligonucleétidos molde modificados por el adaptador dentro de la mezcla inicial no estaban
representados equitativamente.

Por consiguiente, se llevan a cabo el ajuste de las concentraciones de los oligonucleétidos molde individuales y la
repeticion de las etapas de secuenciacién cuantitativa hasta que cada molécula esta presente dentro de la
concentracién de tolerancia umbral (0,14-14%).
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Tabla 5: Representacion relativa (numero de apariciones de la combinacion V-J indicada) de los productos de
amplificacion de cada pareja VJ de TCRG VJ (14 V x 5J) en la mezcla de moldes de preamplificacion

Recuento de seg J
Marcadores B TCRGJ TCRGJ2 TCRGJ P TCRGJP1 TCRGJP2 n° Suma total
N/A
TCRGVO01 17 308 1315 741 822 44 3247
TCRGV02 630 781 2394 2009 122 65 6001
TCRGVO03 250 166 2119 157 1105 51 3848
TCRGV04 777 37 2031 1490 1443 76 5854
TCRGV05 323 93 2571 716 150 63 3916
TCRGVO05P 294 1161 2946 1552 530 111 6594
TCRGV06 164 1280 1809 401 23 40 3717
TCRGVO07 16 234 1849 1697 93 78 3967
TCRGV08 2523 653 944 170 134 57 4481
TCRGV09 55 1004 2057 124 228 42 3510
TCRGV10 351 690 814 384 466 36 2741
TCRGV11 505 648 639 330 181 39 2342
TCRGVA 199 475 112 272 437 12 1507
TCRGVB 210 20 423 874 917 24 2468
n° N/A 77 118 309 150 106 531 1291
Suma total 6391 7668 22332 11067 6757 1269 | 55484

Ejemplo 2: Deteccion del sesgo de amplificacion de genes V de TCRB

Este ejemplo describe como se ensamblé un conjunto de 689 oligonucledtidos molde de TCRB de formula general
(I) juntando entre si cuatro oligonucleétidos monocatenarios de 50-90 nucleétidos para generar un conjunto de
moldes que contiene dianas de hibridacion para todas las posibles combinaciones V-J en un conjunto de cebadores
oligonucledtidos, que era capaz de amplificar secuencias de TCRB diana. El conjunto de oligonucleétidos molde
después se usoé para caracterizar las eficacias de amplificacion relativas de un conjunto de cebadores de
amplificacion de V y J de TCRB.

Se sintetiz6é un conjunto de 689 oligonucledtidos molde de TCRB que contenian secuencias de polinucleétidos que
representan todas las posibles combinaciones de V y J reordenadas de forma productiva para cadenas de TCRB
humanas, "juntando" entre si cuatro cebadores de ADN en una reaccion de PCR convencional. Brevemente, se
disefiaron dos fragmentos de 90 pb (uno en la orientacién "directa" y el otro en la "inversa") para cada segmento
génico de V de TCRB, se disefio un fragmento de 90 pb (en la orientacién "inversa") para cada segmento génico J
de TCRB, y se disefié un molécula conectora de 50 pb (directa) para unir entre si los fragmentos V y J. En total, se
disefiaron 52 V directos y 52 V inversos, 13 J inversos, y 689 moléculas conectoras. Los dos fragmentos de 90 pb
(uno directo, uno inverso) que correspondian a cada uno de los segmentos génicos V tenian 39 pb de secuencia
complementaria que solapaban. Un extremo de cada fragmento V inverso tenia 25 pb de secuencia complementaria
que solapaban con la molécula conectora de 50 pb. Los 25 pb restantes en cada una de las moléculas conectoras
tenian una secuencia que solapaba de forma complementaria con un extremo de la molécula J. Las moléculas se
disefiaron de modo que las secuencias complementarias podrian reasociarse entre si y formar ADN bicatenario al
que que se podria unir la polimerasa Taq y extender enzimaticamente la molécula.

Cada reaccion de PCR para ensamblar las moléculas juntadas usaba la mezcla de PCR QIAGEN Multiplex PCR
master mix (QIAGEN numero de componente 206145, Qiagen, Valencia, CA), solucion Q al 10% Q (QIAGEN), y las
cuatro secuencias de oligonucleétidos monocatenarios (dos V de TCRB V, uno J de TCRB y un conector, como se
ha descrito antes). Las dos moléculas externas (una V directa y una J inversa) se afiadieron con una concentracion
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final 1 yM de cada una, mientras que las dos moléculas internas (una V inversa y el conector directo), se afadieron
cada una con una concentracién final 0,01 uyM. Las condiciones del termociclador eran: 95°C durante 15 minutos,
seguido de 35 ciclos de 94°C durante 30 segundos, 59°C durante 30 segundos, y 72°C durante 1 minuto, seguido de
1 ciclo a 72°C durante minutos. Después de la sintesis, las moléculas se cuantificaron por el sistema de
electroforesis capilar LabChip GX™ (Caliper Life Sciences, Inc., Hopkinton, MA) de acuerdo con las instrucciones
del fabricante y la concentracion (en ng/ul) de cada banda resultante se calcul6é usando el software Caliper LabChip
GX.

Las secuencias de nucleotidos para el conjunto de 689 TCRB oligonucledtidos molde se exponen en la SEQ ID NO:
872-1560. En las SEQ ID NO: 872-1560, cada secuencia de la region V distinta se identificé por una secuencia de
cédigo de barras uUnica de 8 nucleétidos, como se muestra en la tabla 7. Los 689 moldes se normalizaron respecto a
una concentracion de referencia de 25 ng/pl, y después se mezclaron. La mezcla resultante se usoé para los ensayos
de TCRB descritos en la presente memoria para detectar el uso sesgado (no uniforme) de los cebadores de
amplificacion durante la amplificacion del conjunto de 689 oligonucledtidos molde (SEQ ID NO: 872-1560).

Cada uno de los 689 moldes estaba presente en la mezcla de oligonucleétidos molde lo mas cerca posible
experimentalmente de la concentracion equimolar, y la mezcla se us6 como molde para la reaccion de PCR de
amplificaciéon de TCRB usando una mezcla equimolar de 52 cebadores de region V de TCRB que incluian una
secuencia compatible con el adaptador de lllumina (SEQ ID NO: 1753-1804, tabla 6) y una mezcla equimolar de 13
cebadores de region J de TCRB J (SEQ ID NO: 1631-1643, Tabla 1). Los miembros de la mezcla de 689 moldes se
amplificaron usando una mezcla equimolar de los 52 cebadores de VBF de TCRB (directos) (la "mezcla de VF") y
una mezcla equimolar de los 13 cebadores de JBR de TCRB (inversos) (la "mezcla de JR") como se muestra en la
tabla 1 (SEQ ID NO: 1631-1695). Las reacciones en cadena de la polimerasa (PCR) (50 ul de cada una) se
ajustaron a mezcla de VF 1,0 yM (22 nM para cada cebador de VBF de TCRB unico), mezcla de JR 1,0 yM (77 nM
para cada cebador de JBR de TCRB unico), mezcla QIAGEN Multiplex PCR master mix 1 yM (QIAGEN numero de
componente 206145, Qiagen Corp., Valencia, CA), solucion Q al 10% (QIAGEN), y ADN gendmico 16 ng/ul (ADNg).
Se usaron las siguientes condiciones de ciclos térmicos en un ciclador térmico C100 (Bio-Rad Laboratories,
Hercules, CA, EE.UU.): un ciclo a 95°C durante 15 minutos, de 25 a 40 ciclos a 94°C durante 30 segundos, 59°C
durante 30 segundos y 72°C durante un minuto, seguido de un ciclo a 72°C durante 10 minutos. Para la obtencion
de millones de muestras de locus de CDr de TCRp reordenados, se llevaron a cabo de 12 a 20 pocillos de PCR para
cada biblioteca. Como se ha indicado antes, los cebadores de V y J incluian una cola que correspondia a, y era
compatible con adaptadores lllumina para la secuenciacion.

Los productos de amplificacion se secuenciaron cuantitativamente en un secuenciador lllumina HiSeq™. Una region
de 60 pares de bases de cada molécula producto se secuencié usando los cebadores de secuenciaciéon de J de
referencia (tabla 3) empezando a partir de las moléculas J. Las frecuencias de aparicion de cada secuencia de
TCRB en los productos de reaccion se muestran en la figura 2, a partir de la cual era evidente que no todas las
secuencias de TCRB se habian amplificado en un grado comparable.

Tabla 6. Cebadores de amplificacién de TCRB

Nombre del | Secuencia de cebador Relacion molar de cebador relativa | SEQ ID
cebador ajustada NO:
TRB2V10-1 CAA GCA GAA GAC GGC ATA CGA 0,77 1753

GCT CTT CCG ATC TAA CAA AGG
AGA AGT CTC AGA TGG CTA CAG

TRB2V10-2 CAA GCA GAA GAC GGC ATA CGA 1,57 1754
GCT CTT CCG ATC TGA TAA AGG
AGA AGT CCC CGA TGG CTA TGT

TRB2V10-3 CAA GCA GAA GAC GGC ATA CGA 2,76 1755
GCT CTT CCG ATC TGA CAA AGG
AGA AGT CTC AGA TGG CTA TAG

TRB2V11- CAA GCA GAA GAC GGC ATA CGA 1,88 1756
123 GCT CTT CCG ATC TCT AAG GAT
CGA TTT TCT GCA GAG AGG CTC
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Nombre del
cebador

Secuencia de cebador

Relacion molar de cebador relativa
ajustada

SEQ
NO:

TRB2V12-1

CAA
GCT
CAG

GCA
CTT
CAC

GRA
CCG
AGA

GAC
ATC
TGC

GGC
TTT
CTG

ATA CGA
GAT TCT
ATG T

1

1757

TRB2V12-2

CAA
GCT
CAG

GCA
CTT
CIG

GAA
CCG
AGA

GAC
ATC
GGC

GGC
TGC
CTG

ATA CGA
GAT TCT
ATG G

1758

TRB2V12-
3/4

CAA
GCT
CAG

GCA
CTT
CTA

GAA
CCG
AGA

GAC
ATC
TGC

GGC
TTC
CTA

ATA CGA
GAT TCT
ATG C

3,24

1759

TRB2V12-5

CAA
GCT
AGA

GCA
CTT
GAT

GAA
CCG
GCC

GAC
ATC
TGA

GGC
TTT
TGC

ATA CGA
CTC AGC
AAC TTT

1,82

1760

TRB2V13

CAA
GCT
TTC

GCA
CTT
ICA

GAA
CCG
GCT

GAC
ATC
CAA

GGC
TCT
CAG

ATA CGA
GAT CGA
TTC AGT

2,14

1761

TRB2V14

CAA
GCT
GAA

GCA
CTT
AGG

GAA
CCG
ACT

GAC
ATC
GGA

GGC
TTC
GGG

ATA CGA
TTA GCT
ACG TAT

1,65

1762

TRB2V 15

CAA
GCT
CTT

GCA
CTT
CTT

GAA
CCG
TCT

GAC
ATC
GCT

GGC
TGC
TTC

ATA CGA
CGA ACA
TTG AC

3,77

1763

TRB2V16

CAA
GCT
AGT

GCA
CTT
GCC

GARA
CCG
TCC

GAC
ATC
CAA

GGC
TTT
ATT

ATA CGA
CAG CTA
CAC CCT

1,40

1764

TRB2V 17

CAA
GCT
CTG

GCA
CTT

GAA
CCG
GAC

GAC
ATC
CTA

GGC
TAT
ACG

ATA CGA
TCA CAG
GAA CGT

2,87

1765

TRB2V18

CAA
GCT
CTG

GCaA
CTT
AAT

GAA
CCG
TTC

GAC
ATC
CCA

GGC
TAT
AAG

ATA CGA
TTT CTG
AGG GCC

0,80

1766

TRB2V 19

CARA
GCT

GCA
CTT
GGT

GARL
CCG
ACA

GAC
ATC
GCG

GGC
TTA
TCT

ATA CGA
TAG CTG
CTC GGG

0,84

1767

TRB2V2

CAA
GCT
TCA

GCA
CTT
ATT

GAA
CCG
CTC

GAC GGC ATA CGA
ATC TTT CGA TGA
AGT TGA AAG GCC

1,02

1768
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Nombre del
cebador

Secuencia de cebador

Relacion molar de cebador relativa
ajustada

SEQ
NO:

TRB2V20-1

CAA
GCT
CTG

GCA
CTT
ACC

GAA
CCG
TTG

GAC
ATC
TCC

GGC
TAT
ACT

ATA
GCA
CTG

CGA
AGC
ACA

1,66

1769

TRB2V23-1

CAA
GCT
TCT

GCA
CTT
CAA

GAA
CCG
TGC

GAC
ATC
CcccC

GGC
TGA
AAG

ATA
TTC
AAC

CGA
TCA
GC

1770

TRB2V24-1

CAA
GCT
TGG

GCA
CTT
ATA

GAA
CCG
CAG

GAC
ATC
TGT

GGC
TAT
CTC

ATA CGA
CTC TGA

TCG ACA

4,01

1771

TRB2V25-1

CAA
GCT
GAG

GCA
CTT
TCA

GAA
CCG
ACA

GAC
ATC
GTC

GGC
TTT
TCC

ATA CGA
TCC TCT
AGA ATA

1,29

1772

TRB2V26

CAA
GCT
GGT

GCA
CTT
ATC

GAA
CCG
ATG

GAC
ATC
TTT

GGC
TCT
CTT

ATA
CTG
GAA

CGA
AGA
ATA

1773

TRB2V27

CARA
GCT
GGT

GCA

CTT

ACA

GAA
CCG
AAG

GAC
ATC
TCT

GGC
TTC
CTC

ATA
CTG
GAA

CGA
ARG
ARG

4,22

1774

TRB2V28

CAR
GCT
GGT

GCA
CTT
ACA

GARA
CCG
GTG

GAC
ATC
TCT

GGC
TTC
CTA

ATA
CTG
GAG

CGA
AGG
AGA

2,37

1775

TRB2V29-1

CAR
GCT
GCC

GCA
CTT
CAA

GARA
CCG
ACC

GAC
ATC
TAA

GGC
TCA
CAT

ATA
TCA
TCT

CGA
GCC
CAA

1,50

1776

TRB2V2P

CAA
GCT
ccce

GCA
CTT
TGA

GAA
CCG
CAG

GAC
ATC
CTC

GGC
TCC
TCG

ATA
TGA
CTT

CGA
ATG
ATA

1777

TRB2V3-1

.CAA

GCT
TCC

GCA
CTT
AGA

GAA
CCG
CARA

GAC
ATC
AGC

GGC
TCC
TCA

ATA
TARA
CTT

CGA
ATC

3,35

1778

TRB2V3-2

CAA
GCT
ACT

GCA
CTT
CTC

GAA
CCG
CAG

GAC
ATC
ACA

GGC
TCT
AAG

ATA
CAC
CTC

CGA
CTG
AT

1779

TRB2V30

CAA
GCT
GAC

GCA
CTT
CGG

GAA
CCG
CAG

GAC
ATC
TTC

GGC
TGA
ATC

ATA
CCC
CTG

CGA
CAG
AGT

1,48

1780
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Nombre del
cebador

Secuencia de cebador

Relacion molar de cebador relativa
ajustada

SEQ
NO:

TRB2V4-1

CAA
GCT
CCcC

GCA
CTT
AAC

GAA
CCG
AGC

GAC GGC ATA CGA
TCT GAA TGC
CTC TTA AAC

ATC
TCT

3,32

1781

TRB2V4-2/3

CAA
GCT
CCC

GCA
CTT

GAA
CCG
AGC

GAC
ATC
TCT

GGC
TCT
CAC

ATA CGA
GAA TGC
TTA TTIC

3,11

1782

TRB2V5-1

CAA
GCT
TCT

GCA
CTT
CAG

GBA
CCG
GGC

GAC
ATC
GCC

GGC
ITG
AGT

ATA
GTC
TCT

CGA
GAT
CTA

1,27

1783

TRB2V5-3

CAA
GCT
TCT

GCA
CTT
CAG

GAA
CCG
GGC

GAC
ATC
GCC

GGC
TTA
AGT

ATA
ATC
TCC

CGA
GAT
ATG

1,75

1784

TRB2V5-4

CAR
GCT
TCT

GCA
CTT
CAG

GARA
CCG
GTC

GAC
ATC
TCC

GGC
TTC
AGT

ATA
CTA
TCC

CGA
GAT
CTA

1,58

1785

TRB2V5-5

CAA
GCT
ACT

GCA
CTT
TCC

GAA
CCG
CTG

GAC
ATC
ATC

GGC
TAA
GAT

ATA
GAG
TCT

CGA
GAA
CAG

0,99

1786

TRB2V5-6

CAA
GCT

.CCC

GCA
CTT
TGA

GAA
CCG
TCG

GAC
ATC
ATT

GGC
TGG
CTC

ATA
CAA
AGG

CGA
CTT
TCA

0,69

1787

TRB2V5-8

CAA
GCT
ccc

GCA
CTT
TCC

GARA
CCG
TAG

GAC
ATC
ATT

GGC
TGG
TTC

ATA

AGG

CGA
CTT
TCG

3,30

1788

TRB2V6-1

CAA
GCT
TGG

GCA
CTT
CTA

‘GAA

CCG
CARA

GAC
ATC
TGT

GGC
TGT
CTC

ATA
ccc
CAG

CGA
CAA
ATT

1,74

1789

TRB2V6-2/3

CAA
GCT
AGA

GCA
CTT
GGT

GAA
CCG
CcccC

GAC
ATC
TGA

GGC
TGC
TGG

ATA
CAA
CTA

CGA
AGG
CAA

1,59

1790

TRB2V6-4

CAA
GCT
TGG

GCA
CIT
TTA

GAA
CCG
TAG

GAC
ATC
TGT

GGC
TGT
CTC

ATA
CcCC
CAG

CGA
TGA
AGC

1,48

1791

TRB2V6-5

CAA
GCT
GTC

GCA
CTT
cCcc

GAA
CCG
AAT

GAC
ATC
GGC

GGC
TARA
TAC

ATA
GGA
AAT

CGA
GAA
GTC

0,45

1792
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Nombre del
cebador

Secuencia de cebador

Relacion molar de cebador relativa
ajustada

SEQ
NO:

TRB2V6-6

CAA
GCT
AGA
C

GCA
CTT
AGT

GAA
CCG
CCccC

GAC
ATC
GAA

GGC ATA CGA
TGA CAA AGG
TGG CTA CAA

0,41

1793

TRB2V6-7

CAA
GCT
TGG

GCA
CTT
CTA

GRA
CCG
CAA

GAC
ATC
TGT

GGC ATA
TGT TCC
CTC CAG

CGaA
CARd
ATC

2,23

1794

TRB2V6-8

CAA
GCT
TAA

GCA
CTT
ACA

GAA
CCG
CAG

GAC
ATC
AGG

GGC ATA
TCT CTA
ATT TCC

CGA
GAT
CAC

1795

TRB2V6-9

CAA
GCT
GTC

GCA
CTT
cccC

GAR
CCG
GAT

GAC
ATC
GGC

GGC ATA
TAA GGA
TAC AAT

CGA
GAA
GTA

0,96

1796

TRB2V7-1

CAR
GCT
ATC

GCA
CTT
GGT

GARA
CCG
ICT

GAC
ATC
CTG

GGC ATA
TTC CCC
CAC AGA

CGA
GTG
GGT

0,85

1797

TRB2V7-2

CARA
GCT
CTT

GCA
CTT
CIC

GAA
CCG
TGC

GAC
ATC
AGA

GGC ATA CGA
TAG TGA TCG
GAG GAC TGG

0,64

1798

TRB2V7-3

CAA
GCT

GCA
CTT
GAT

GAA
CCG
CGG

GAC
ATC
TTC

GGC ATA
TGG CTG
TTT GCA

CGA
CCcC
GT

0,84

1799

TRB2V7-4

CAA
GCT
AGT

GCA
CTT
GGT

GAA GAC GGC ATA CGA
CCG ATC TGG CGG CCC
CGG TTC TCT GCA GAG

0,48

1800

TRB2V7-6/7

CAA
GCT
TTC

GCA
CTT
TCT

GAA GAC GGC ATA CGA
CCG ATC TAT GAT CGG
GCA GAG AGG CCT GAG

1,01

1801

TRB2V7-8

CAA
GCT
GTG

GCA
CTT
ATC

GAA GAC GGC ATA CGA
CCG ATC TGC TGC CCA
GCT TCT TTG CAG AAA

1,57

1802

TRB2V7-9

CAA
GCT
GCA

GCA
CTT
GAG

GAA GAC GGC ATA CGA
CCG ATC TGG TTC TCT
AGG CCT AAG GGA TCT

0,49

1803

TRB2V9

CAA
GCT
ACT

GCA
CTT
TGC

GAA GAC GGC ATA CGA
CCG ATC TGT TCC CTG
ACT CTG AAC TAA AC

3,46

1804
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Tabla 7: Secuencias de cadigos de barra usadas para identificar regiones V de TCRB en las SEQ ID NO: 872-1560
Nombre de la region V de TCRB de codigo de barras | Secuencia de nucledtidos SEQ ID NO

de 8 pb

TCRBV2_8bpBC CAAGGTCA SEQ ID NO: 6375
TCRBV3-1_8bpBC TACGTACG SEQ ID NO: 6376
TCRBV4-1_8bpBC TACGCGTT SEQ ID NO: 6377
TCRBV4-2_8bpBC CTCAGTGA SEQ ID NO: 6378
TCRBV4-3_8bpBC GTGTCTAC SEQ ID NO: 6379
TCRBV5-1_8bpBC AGTACCGA SEQ ID NO: 6380
TCRBV5-3_8bpBC TTGCCTCA SEQ ID NO: 6381
TCRBV5-4_8bpBC TCGTTAGC SEQ ID NO: 6382
TCRBV5-5_8bpBC TGGACATG SEQ ID NO: 6383
TCRBV5-6_8bpBC AGGTTGCT SEQ ID NO: 6384
TCRBV5-7_8bpBC GTACAGTG SEQ ID NO: 6385
TCRBV5-8_8bpBC ATCCATGG SEQ ID NO: 6386
TCRBV6-1_8bpBC TGATGCGA SEQ ID NO: 6387
TCRBV6-2_8bpBC GTAGCAGT SEQ ID NO: 6388
TCRBV6-3_8bpBC GGATCATC SEQ ID NO: 6389
TCRBV6-4_8bpBC GTGAACGT SEQ ID NO: 6390
TCRBV6-5_BbpBC TGTCATCG SEQ ID NO: 6391
TCRBV6-6_BbpBC AGGCTTGA SEQ ID NO: 6392
TCRBV6-7_8bpBC ACACACGT SEQ ID NO: 6393
TCRBV6-8_8bpBC TCCACAGT SEQ ID NO: 6394
TCRBV6-9_8bpBC CAGTCTGT SEQ ID NO: 6395
TCRBV7-1_8bpBC TCCATGTG SEQ ID NO: 6396
TCRBV7-2_8bpBC TCACTGCA SEQ ID NO: 6397
TCRBV7-3_8bpBC CAAGTCAC SEQ ID NO: 6398
TCRBV7-4_8bpBC TAGACGGA SEQ ID NO: 6399
TCRBV7-6_8bpBC GAGCGATA SEQ ID NO: 6400
TCRBV7-7_8bpBC CTCGAGAA SEQ ID NO: 6401
TCRBV7-8_8bpBC ATGACACC SEQ ID NO: 6402
TCRBV7-9_BbpBC CTTCACGA SEQ ID NO: 6403
TCRBV9_8bpBC CGTAGAGT SEQ ID NO: 6404
TCRBV10-1_8bpBC TCGTCGAT SEQ ID NO: 6405
TCRBV10-2_8bpBC AGCTAGTG SEQ ID NO: 6406
TCRBV10-3_8bpBC TGAGACCT SEQ ID NO: 6407
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TCRBV11-1_8bpBC GATGGCTT SEQ ID NO: 6408
TCRBV11-2_8bpBC GCATCTGA SEQ ID NO: 6409
TCRBV11-3_8bpBC GACACTCT SEQ ID NO: 6410
TCRBV12-3_8bpBC TGCTACAC SEQ ID NO: 6411
TCRBV12-4_8bpBC TCAGCTTG SEQ ID NO: 6412
TCRBV12-5_8bpBC TTCGGAAC SEQ D NO: 6413
TCRBV13_8bpBC GCAATTCG SEQ ID NO: 6414
TCRBV14_8bpBC CAAGAGGT SEQ ID NO: 6415
TCRBV15_8bpBC GAATGGAC SEQID NO: 6416
TCRBV16_8bpBC AACTGCCA SEQ ID NO: 6417
TCRBV17p_8bpBC CCTAGTAG SEQID NO: 6418
TCRBV18_8bpBC CTGACGTT SEQ ID NO: 6419
TCRBV19_8bpBC TGCAGACA SEQ ID NO: 6420
TCRBV20-1_8bpBC AGTTGACC SEQ ID NO: 6421
TCRBV24-1_8bpBC GTCTCCTA SEQ ID NO: 6422
TCRBV25-1_8bpBC CTGCAATC SEQ ID NO: 6423
TCRBV27-1_8bpBC TGAGCGAA SEQ ID NO: 6424
TCRBV28_BbpBC TTGGACTG SEQ ID NO: 6425
TCRBV29-1_8bpBC AGCAATCC SEQ ID NO: 6426
TCRBV30_8bpBC CGAACTAC SEQ ID NO: 6427

Usando los datos que se obtuvieron para generar la figura 2, como se ha descrito antes, se evalué la capacidad de
amplificacion cruzada (capacidad para amplificar un segmento génico V distinto de aquel para el que se habia
disefiado especificamente el cebador, basandose en la complementariedad de la secuencia de reasociacion) para
cada cebador de amplificacion que se habia disefiado para la reasociacion con un segmento génico V especifico. Se
prepararon 52 mezclas de cebadores de amplificacion independientes, donde cada mezcla de cebadores tenia 51 de
los cebadores de region V de TCRB de la tabla 6 mezclados en concentraciones equimolares, y el cebador 52 de la
region V de TCRB presente en la mezcla con doble concentracion molar que los otros 51 cebadores.Se prepard una
mezcla de cebadores de amplificacion separada de modo que habia una mezcla para cada uno de los 52 cebadores
de V presentes con doble concentracién que la de los otros cebadores, dando como resultado 52 mezclas de
cebadores Unicas. Se establecieron entonces 52 reacciones de amplificaciéon separadas, una para cada una de las
mezclas de cebadores de amplificacion Unicas, usando cada reaccion el conjunto de los 689 oligonucleétidos molde
(SEQ ID NO: 872-1560) descritos antes. Los oligonucleétidos molde estaban presentes en concentracién equimolar
unos respecto a otros. La amplificacion y secuenciacion se llevaron a cabo usando las condiciones descritas antes.
Los resultados se muestran en la Figura 3.

En la figura 3, los cuadrados negros indicaban que no habia cambio en el grado de amplificacién con el respectivo
cebador especifico de regiéon V de TCRB indicado presente con doble concentracién respecto a las concentraciones
equimolares de todos los demas cebadores; los cuadrados blancos indicaban un aumento de 10 veces en la
amplificacién; los cuadrados grises indicaban grados intermedios (en un gradiente de escala de grises) de
amplificacion entre cero y 10 veces. La linea diagonal indicaba que la duplicacién de la concentracion molar para un
cebador dado producia un aumento de aproximadamente 10 veces en la amplificacion del respectivo oligonucleétido
molde que tenia la secuencia diana de reasociacion especifica, en el caso de la mayoria de los cebadores de
regiones V de TCRB que se ensayaron. Los cuadrados blancos fuera de la diagonal indicaban moldes no
correspondientes con los que algunos cebadores eran capaces de reasociarse y amplificar.

Cuando uno o mas de los cebadores presentaban una potencial amplificacion que era significativamente mayor o
menor que un intervalo aceptable de potencial amplificacion (p. €j., un intervalo de potencial amplificacion uniforme
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designado), se llevaban a cabo ajustes adicionales de las concentraciones de los oligonucleétidos cebadores
individuales y la repeticion de las etapas de amplificacion de molde y secuenciacion cuantitativa, hasta que cada
especie de molécula producto estaba presente dentro de un intervalo deseado, que era indicativo de la correccion de
la potencial amplificacion no uniforme entre los cebadores dentro de un conjunto de cebadores de amplificacion.

Por consiguiente, las concentraciones de cebadores se ajustaron como se indicaba en la tabla 6, con el fin de
determinar si los resultados de la amplificacion sesgada que aparecian en las figuras 2 y 3 se podian reducir en
gravedad por el aumento o disminucidon de la presencia relativa de, respectivamente, cebadores de amplificacion
muy eficaces o poco eficaces. Para la PCR multiplexada usando un conjunto de cebadores ajustado, las secuencias
de cebadores de genes de V seguian siendo las mismas (secuencia descrita en la tabla 3), sin embargo la
concentracion relativa de cada cebador era mayor, si el cebador amplificaba en menor cantidad su molde (Fig. 3), o
menor si el cebador amplificaba en mayor cantidad su molde (Fig. 3). Después la mezcla de cebadores de
amplificacion ajustada se usaba en una PCR para amplificar la composicion de moldes que contenia, en cantidades
equimolares, el conjunto de 689 oligonucleétidos molde (SEQ ID NO: 872-1560) que se usaron para generar los
datos en las figuras 2 y 3.

La amplificacion y secuenciacion cuantitativa se llevaron a cabo como se ha descrito antes y los resultados se
muestran en la figura 4, que compara la frecuencia con la que se obtuvo cada producto que contiene secuencia de
region V amplificada indicado cuando todos los cebadores de amplificacion estaban presentes en concentraciones
equimolares (barras negras) con la frecuencia con la que se obtuvo cada uno de dichos productos después de que
se ajustaran las concentraciones de los cebadores de amplificacion (barras grises) a las concentraciones indicadas
en la tabla 6.

Se encuentran secuencias de cebadores de hs-TCRB adicionales en las SEQ ID NO: 6192-6264.

Ejemplo 3: Correccion de la potencial amplificacion no uniforme (sesgo de la PCR) en conjuntos de cebadores
oligonucledtidos que amplifican TCR

Se disefaron diversos cebadores de amplificacion de TCR para amplificar todas las posibles combinaciones de
segmentos génicos V y J de TCR reordenados en una muestra bioldgica que contiene ADN de células linfoides de
un sujeto. Se usa una preparacion que contiene concentraciones equimolares de los diversos cebadores de
amplificacién en la PCR multiplexada para amplificar una composicién de diversos moldes que comprenden
concentraciones equimolares de oligonucleotidos molde especificos de TCR de acuerdo con la formula (1) con al
menos un molde que representa todas las posibles combinaciones de V-J para el locus de TCR. Los productos de
amplificacién se secuencian cuantitativamente y se obtiene la frecuencia de apariciéon de cada secuencia de
producto V-J Unica a partir de la frecuencia de aparicion de cada secuencia de cédigo de barras molecular de 16 pb
(B en la formula (1)) que identifica de forma Unica cada combinacion V-J.

Para el TCRG, los oligonucleétidos molde de TCRG (SEQ ID NO: 1561-1630) se amplifican usando cebadores
especificos de V y J de TCRG (SEQ ID NO: 1732-1745, Tabla 4). La independencia del cebador J de los
respectivos cebadores V emparejados se identifica amplificando por separado cada uno de los 8 cebadores
especificos del segmento génico V de TCRG con una mezcla de los 5 cebadores especificos del segmento génico J.
Los productos de amplificacién se secuencian cuantitativamente en una plataforma de secuenciacién lllumina
HiSeq™ vy la frecuencia de aparicion de las secuencias de cédigo de barras de 16 pb (B) que identifican de forma
Unica las combinaciones V-J especificas permiten la cuantificacion de cada par V-J. La independencia del cebador V
de los cebadores J respectivamente emparejados se identifica llevando a cabo la reaccion inversa, es decir,
amplificando por separado cada uno de los 5 cebadores de segmentos génicos J de TCRG con una mezcla de 8
cebadores especificos del segmento génico V.

Para ensayar si los cebadores V o cebadores J de TCRG se amplifican de forma cruzada (p. €j., si los cebadores
especificos de segmento génico se amplifican de forma no especifica, por ejemplo, para ensayar si el cebador de V
disefiado especificamente para amplificar segmentos V7 de TCRG es capaz de amplificar los segmentos génicos
tanto V6 de TCRG como V7 de TCRG), se generan mezclas de cebadores independientes que contienen
concentraciones equimolares de todos salvo un cebador, y después se afade el cebador omitido a la mezcla en una
concentracion molar doble que la de los otros cebadores. Después los cebadores se usan para amplificar una
composicion de moldes que comprende una pluralidad de oligonucleétidos molde de formula general (I) como se
describe en la presente memoria, usando las secuencias de genes V y J de TCRG, respectivamente en los
polinucledtidos V y J de formula (l). La secuenciacion cuantitativa pone de manifiesto las identidades de uno
cualquiera o mas moldes que estan representados en exceso entre los productos de amplificaciéon, cuando un solo
cebador de amplificacién esta presente en doble concentracidon que la de los otros cebadores en la mezcla de
cebadores. Después, la mezcla de cebadores se ajusta para aumentar o disminuir las concentraciones relativas de
uno o mas cebadores, para obtener frecuencias de amplificacion en los ciclos iterativos que estan dentro de
tolerancias cuantitativas aceptables. La mezcla de cebadores ajustada asi obtenida se considera que se ha
corregido para reducir la potencial amplificacién no uniforme entre los miembros del conjunto de cebadores.

Para determinar si una mezcla de cebadores corregida presenta potencial amplificacion sin sesgo cuando se usa
para amplificar ADN molde de TCR reordenado en una muestra biolégica de células linfoides de un sujeto, se
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preparan composiciones molde artificiales como se describe en la presente memoria con todos los pares VJ
presentes con una frecuencia similar, y también con concentraciones variables de la representacion relativa de
determinadas parejas VJ. Cada tipo de preparacion de moldes se ensaya por separado como un molde de
amplificacién para un conjunto de cebadores de amplificacion que se ha corregido para reducir el potencial de
amplificaciéon no uniforme entre determinados miembros del conjunto de cebadores. La determinacion cuantitativa de
secuencias de los productos de amplificacion identifica que la representacion cuantitativa relativa de secuencias
especificas en la preparacion de moldes se refleja en la representacion cuantitativa relativa de secuencias
especificas entre los productos de amplificacion.

Como una alternativa al proceso iterativo descrito antes, o ademas de dichas etapas de amplificacién iterativas
seguido de secuenciacion cuantitativa, también se puede corregir el sesgo de la amplificacion por medio informatico.
De acuerdo con este procedimiento computacional, se conoce la frecuencia de inicio de cada una de las especies de
las secuencias de oligonucledtidos molde en la composicion de moldes sintetizada. La frecuencia de cada una de
estas especies de secuencias de oligonucledtidos entre los productos de amplificacion que se obtienen después de
la amplificacién por PCR se determina por secuenciacion cuantitativa. La diferencia entre las frecuencias relativas de
las secuencias de oligonucleétidos molde antes de la amplificacion por PCR y sus frecuencias después de
amplificacion por PCR es el "sesgo de la PCR". Esta diferencia es el sesgo de la amplificacion introducido durante la
amplificaciéon, por ejemplo, como consecuencia de diferentes eficacias de amplificacién entre los diferentes
cebadores de amplificacion.

Determinado cuantitativamente para cada secuencia de oligonucleétido molde conocida, el sesgo de la PCR para
cada cebador se usa para calcular un factor de sesgo de amplificacion (normalizacién) por el cual se corrige la
frecuencia para cada producto de amplificacion para reflejar la frecuencia real de la respectiva secuencia molde en
la composicion de moldes. Si el sesgo de la PCR para un conjunto de cebadores de amplificacion se detecta
empiricamente usando la presente composicién de moldes que esta dentro de un factor de 10, entonces el sesgo se
puede corregir computacionalmente en productos de amplificacion obtenidos cuando se usa el mismo cebador de
amplificacion para amplificar una muestra de ADN de composicion desconocida. De esta forma se obtiene una mejor
precision en la cuantificacion de las especies molde en la muestra de ADN.

Debido a que los cebadores de V y J se ensayan empiricamente y se muestra que son independientes, se puede
obtener un factor de sesgo de la amplificacion para cada especie V y para cada especie J, y no es necesario un
factor de amplificacion para cada pareja de especies VJ. Por consiguiente, el factor del sesgo de amplificacion para
cada especie V y especie J se obtiene usando la presente composiciéon de moldes. Por el presente método, se
conocen las frecuencias de las secuencias génicas de V y J en la composicion de moldes (o se pueden calcular
basandose en el conocimiento de las concentraciones de cada especie oligonucledtido molde en la composicion de
moldes sintetizada) antes de la amplificacion por PCR. Después de la amplificacion por PCR, se usa la
secuenciacion cuantitativa para detectar la frecuencia de cada una de las secuencias de segmentos génicos V y J
en los productos de amplificacion. Para cada secuencia, la diferencia en la frecuencia de segmentos génicos es el
sesgo de la amplificacion:

Frecuencia inicial/frecuencia final = factor de sesgo de la amplificacion

Los factores de sesgo de la amplificacion se calculan para cada segmento génico V y cada segmento génico J.
Estos factores de amplificaciéon, una vez calculados, se pueden aplicar a muestras, para las que no se conoce la
frecuencia inicial de los genes de V y J.

En una poblacion de moldes mixta (tal como una muestra de ADN complejo obtenida a partir de una fuente biolégica
que comprende ADN de células linfoides, que se supone qu contiene ADN que codifica el receptor del sistema
inmunitario adaptativo, o una muestra de ADN complejo que comprende ademas ADN de otras células que carecen
de dichas reordenaciones), donde no se conoce la frecuencia inicial de cada uno de los segmentos génicos V y J,
los factores de amplificacion calculados para un primer conjunto que se ha caracterizado usando la presente
composicion de moldes, se pueden usar para corregir el sesgo de amplificacién de la PCR residual. Para cada
especie de molécula de producto de amplificacién secuenciado, los genes V y J que usa la molécula se determinan
basandose en la similitud de secuencia. Para corregir el sesgo de la amplificaciéon, el nimero de veces que se
secuencio la molécula se multiplica por los factores de amplificacion tanto de V como de J corregidos. El recuento de
secuencia resultante es el conjunto "normalizado" computacionalmente.

Ejemplo 4: Generacion de composiciones de moldes adicionales

Se disefiaron y produjeron composiciones de moldes adicionales esencialmente de acuerdo con las metodologias
descritas antes.

Polinucledtidos V y J. Se generaron secuencias de polinucleétidos V y J de TCRB para incluir en la pluralidad de
oligonucledtidos molde descritos en la presente memoria y se establecen en conjuntos de 68 SEQ ID NO de Vy J de
TCRB, respectivamente, como se muestra en las figuras 5a-5 como conjunto 1 de V/J de TCRB, conjunto 2 de V/J
de TCRB, conjunto 3 de V/J de TCRB, conjunto 4 de V/J de TCRB, conjunto 5 de V/J de TCRB, conjunto 6 de V/J de
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TCRB, conjunto 7 de V/J de TCRB, conjunto 8 de V/J de TCRB, conjunto 9 de V/J de TCRB, conjunto 10 de V/J de
TCRB, conjunto 11 de V/J de TCRB, conjunto 12 de V/J de TCRB y conjunto 13 de V/J de TCRB.

Se generaron secuencias de polinucleétidos V y J de TCRG para incluir en la pluralidad de oligonucleétidos molde
descritos en la presente memoria y se establecen en conjuntos de 14 SEQ ID NOS de V y J de TCRG,
respectivamente, como se expone en las figuras 6a-6b como conjunto 1 de V/J de TCRG, conjunto 2 de V/J de
TCRG, conjunto 3 de V/J de TCRG, conjunto 4 de V/J de TCRG y conjunto 5 de V/J de TCRG.

Se generaron secuencias de polinucleétidos V y J de IGH para incluir en la pluralidad de oligonucleétidos molde
descritos en la presente memoria y se establecen en conjuntos de 127 SEQ ID NOS de V y J de IGH,
respectivamente, como se expone en las figuras 7a-7m como conjunto 1 de V/J de IGH, conjunto 2 de V/J de IGH,
conjunto 3 de V/J de IGH, conjunto 4 de V/J de IGH, conjunto 5 de V/J de IGH, conjunto 6 de V/J de IGH, conjunto 7
de V/J de IGH, conjunto 8 de V/J de IGH y conjunto 9 de V/J de IGH.

Composiciones de moldes. Se prepard una composicion de moldes para la normalizacién de la eficacia de la
amplificacion de conjuntos de cebadores de amplificacion de TCRB. La composicién comprendia una pluralidad de
oligonucledtidos moldes que tenian una pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de férmula general (1). La
composicion de moldes de TCRB que comprende 858 oligonucleétidos molde distintos se describe en la lista de
secuencias en las SEQ ID NO: 3157-4014.

Se prepardé una composicion de moldes para la normalizacion de la eficacia de la amplificacion de conjuntos de
cebadores de amplificacion de TCRG. La composicion comprendia una pluralidad de oligonucledtidos moldes que
tenian una pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de férmula general (I). La composicién de moldes de TCRG
que comprende 70 oligonucledtidos molde distintos se describe en la lista de secuencias en las SEQ ID NO: 4015-
4084.

Se prepardé una composicion de moldes para la normalizacion de la eficacia de la amplificacion de conjuntos de
cebadores de amplificacion de IGH. La composicion comprendia una pluralidad de oligonucleétidos moldes que
tenian una pluralidad de secuencias de oligonucleotidos de féormula general (1). La composicion de moldes de IGH
que comprende 1116 oligonucledétidos molde distintos se describe en la lista de secuencias en las SEQ ID NO: 4085-
5200. Una composicion de moldes de IGH que comprende un conjunto de 1116 oligonucleétidos molde se describe
también en la lista de secuencias en las SEQ ID NO: 1805-2920.

Ejemplo 5: Uso de la composicién de moldes para determinar el factor de amplificacion

Este ejemplo describe la cuantificacion de moléculas de ADN reordenadas que codifican una pluralidad de
moléculas de IG, usando la composicion de oligonucleétidos molde presente descrita como un molde sintético
"enriquecido en" en una amplificacion de PCR multiplexada de una muestra de ADN que contiene ADN de linfocitos
B y fibroblastos.

AND molde biolégico: Se usaron 8 muestras bioldgicas como fuentes de ADN molde, conteniendo cada muestra
biolégica la misma cantidad de ADN gendmico total (ADNg), 300 ng, pero en una proporcion diferente de (i) ADN
extraido de linfocitos B a (ii) ADN extraido de células fibroblastos humanos, un tipo de célula en la que los genes que
codifican IG y TCR no se reordenan. Las muestras contenian 0, 0,07, 0,3, 1, 4, 18, 75 o 300 ng de ADNg de
linfocitos B, suministrando el ADNg de fibroblastos el resto de cada preparacion de ADNg de 300 ng. Se hicieron
cuatro repeticiones de cada muestra.

ADN molde sintético: Para cada reaccion de PCR (a continuacién) se afadieron 5000 moléculas (4-5 moléculas de
cada secuencia) de una composicion de oligonucleétidos molde que comprende una mezcla de 1116 moléculas de
oligonucleétidos molde de IGH sintéticas (SEQ ID NO: 4085-5200). Una composicion de moldes de IGH que
comprende un conjunto de 1116 oligonucledtidos molde se describe también en la lista de secuencias como SEQ ID
NO: 1805-2920.

Reaccién de PCR: La reaccion de PCR usaba la mezcla QIAGEN Multiplex Plus™ PCR master mix (QIAGEN
nimero de componentes 206152, Qiagen, Valencia, CA), solucién Q al 10% Q (QIAGEN), y 300 ng de ADN molde
biolégico (descrito antes). Se afiadieron los cebadores de amplificacion mezclados de modo que la reaccion final
tenia una concentracion de cebador directo agregado 2 pM y una concentracion de cebador inverso agregado 2 pM.
Los cebadores directos (SEQ ID NO: 5201-5286) incluian 86 cebadores que tenian en el extremo 3' un segmento de
aproximadamente 20 pb que se reasociaba con la secuencia que codifica el segmento V de IGH, y en el extremo 5'
un cebador universal de aproximadamente 20 pb pGEXf. Los cebadores inversos (SEQ ID NO: 5287-5293) incluian
un agregado de cebadores especificos del segmento J que tenian en el extremo 3' un segmento de
aproximadamente 20 pb que se reasociaba con la secuencia que codifica el segmento J de IGH, y en el extremo 5'
de los cebadores J habia un cebador universal pGEXr. Se usaron las siguientes condiciones de ciclos térmicos en
un ciclador térmico C100 (Bio-Rad Laboratories, Hercules, CA, EE.UU.): un ciclo a 95°C durante 10 minutos, 30
ciclos a 94°C durante 30 segundos, 63°C durante 30 segundos y 72°C durante un minuto, seguido de un ciclo a
72°C durante 10 minutos. Cada reaccion se llevé a cabo por cuadruplicado.
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Para la secuenciacion, se incorporaron adaptadores lllumina (lllumina Inc., San Diego, CA), que también incluian un
marcador de 6 pb y un conjunto aleatorio de nucleétidos de 6 pb, en los extremos de los productos de reaccion de la
PCR en una reaccion de PCR de 7 ciclos. Los reactivos y condiciones de la PCR eran como se han descrito antes,
excepto las condiciones del termociclado, que eran: 95°C durante 5 minutos, seguido de 7 ciclos de 95° durante 30
s, 68° durante 90 s y 72° durante 30 s. Después de los ciclos térmicos, las reacciones se mantuvieron durante 10
min a 72°C y los cebadores eran los cebadores de unién adaptadores de lllumina (SEQ ID NO: 5387-5578). Las
muestras se secuenciaron en un secuenciador lllumina MISEQ™ usando el cebador lllumina_PE_RD2.

Resultados: Se obtuvieron los datos de las secuencias para cada muestra y los productos de amplificacion de los
moldes sintéticos se identificaron por la presencia de la secuencia de oligonucleétido cédigo de barras. Para cada
muestra, el nimero de productos molde se dividi6 entre el nimero de secuencias de oligonucledtidos molde
sintéticos Unicas (1116) para llegar a un factor de amplificacion de la muestra. El nimero total de productos de
amplificacion de los moldes bioldgicos para cada muestra después se dividié entre el factor de amplificacion para
calcular el numero de moléculas de molde bioldgico reordenadas (p. €j., recombinaciones VDJ) en la reaccion de
amplificacion inicial como un calculo del nimero de moldes de genoma de linfocitos B Unicos. Se representaron
graficamente los valores medio con desviaciones estandar frente al niUmero conocido de moléculas molde bioldgicas
reordenadas basado en la entrada de linfocitos B (Fig. 9). En la figura 9, los puntos representan el factor de
amplificacién medio y las barras representan la desviacion estandar a lo largo de las 4 repeticiones. El uso de
factores de amplificacién calculados como se describe en la presente memoria para calcular el nimero de moléculas
que codifican IG con VJ reordenados (como un valor proxy para el numero de linfocitos B) daba determinaciones
que estaban de acuerdo con el niumero de linfocitos B conocidos al menos hasta una entrada de 100 linfocitos B.
Los valores del factor de amplificacion calculados y el factor de amplificacion observado estaban altamente
correlacionados (Fig. 9, R? = 0,9988).

Ejemplo 6: Oligonucleotidos molde de VJ de IgH, moldes de control del sesgo de IgH, IgL e IgK

En una realizacién, se generaron y analizaron oligonucleétidos molde de VJ de IgHSe disefid un conjunto de 1134
oligonucledtidos molde de férmula general (l) usando secuencias de polinucledtidos de V y J de IgH humano. Cada
oligonucledtido molde consistia en una molécula de ADN de 495 pares de bases. Los detalles para el conjunto de
1134 oligonucledtidos moldes de IgH son representativos y eran los siguientes.

Basandose en secuencias genémicas previamente determinadas, se mostré que el locus de IgH humano contenia
126 segmentos Vh que cada uno tenia una secuencia de RSS y por lo tanto se consideraron como competentes
para la reordenacion. Estos 126 segmentos Vh incluian 52 segmentos génicos que se sabia que eran expresados, 5
segmentos V que se clasificaron como que tenian marcos de lectura abiertos, y 69 pseudogenes V. Los segmentos
génicos Vh se unieron a 9 segmentos génicos Jh. Con el fin de incluir todas las posibles combinaciones de genes de
V+J para los 126 segmentos V y 9 segmentos J, se disefiaron 1134 (9 x 126) moldes que representaban todas las
posibles combinaciones VJ. Cada molde estaba conforme con la formula general (1) (5'-U1-B1-V-B2-R-J-B4-U2-
3")(Fig. 1) y por lo tanto, incluia 9 secciones, un adaptador universal (U1) de 19 pares de bases (pb), un marcador de
nucledtido de 16 pb que identifica de forma Unica cada combinacién emparejada de segmentos de gen V y gen J
(B1), 300 pb de secuencia especifica del gen V (V), un codon de parada de 3 pb (S), otra copia del marcador de
nucleodtidos de 16 pb (B2), un marcador de unién de 6 pb compartido por todas las moléculas (R), nada para B3, 100
pb de la secuencia especifica para el gen J (J), una tercera copia del marcador de nucleétidos de 16 pb (B4), y una
secuencia adaptadora universal de 19 pb (U2). Dos segmentos V eran idénticos en nucledtidos a otros dos
segmentos V, y por lo tanto no se ordenaron. Esto reducia el nimero de segmentos incluidos de 1134 a 1116. La
composicion de moldes de IGH que comprende 1116 oligonucleétidos molde distintos se describe en la lista de
secuencias en las SEQ ID NO: 4085-5200.

Cada uno de los 1116 moldes se amplific individualmente usando cebadores oligonucleétidos disefiados para
reasociarse con las secuencias adaptadoras universales (U1, U2). Estas secuencias de oligonucleétidos pueden ser
cualquier cebador universal. Para esta solicitud se usé un cebador universal codificado Nextera.

Tabla 8: Secuencias de cebadores universales incluidas en moldes de control del sesgo

Nombre del cebador | Secuencia de cebador SEQ ID NO
pGEXf GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTG SEQ ID NO: 6428
pGEXr CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGG SEQ ID NO: 6429

Las secuencias de cebador universal se pueden reasociar con cualquier secuencia de cebador descrita en la
presente memoria. Se muestra a continuacion un ejemplo de los cebadores de PCR incluyendo la secuencia de
cebador universal:

Tabla 9: Cebadores de PCR de IGH de ejemplo con secuencias universales (negrilla y subrayadas)
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Nombre del cebador Secuencia de cebador SEQ ID NO
pGEXT_IGHV(IT)- GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGAGCCCCCAGGGARGAAGET | SEQ ID
15-1_ver10_01 GAAGTGG NO: 6430
\F/’Sr'f())(ra'se"m"“ 5_ CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGCAC CTGAGGAGACGGTGAC gfﬁ ID NOC:

L

CAGGGT

La concentracion de cada producto de oligonucleétido molde amplificado se cuantific6 usando un sistema de
electroforesis capilar de LabChip GX™ (Caliper Life Sciences, Inc., Hopkinton, MA) de acuerdo con las instrucciones
del fabricante. Las 1116 preparaciones de oligonucleétidos molde amplificados se normalizaron respecto a una
concentracion de referencia y después se mezclaron.

Para verificar que los 1116 oligonucledtidos moldes estaban presentes en concentraciones sustancialmente
equimolares, la mezcla se secuencié usando la plataforma de secuenciacion lllumina MiSeq™ de acuerdo con las
recomendaciones del fabricante. Para incorporar secuencias de oligonucledtidos especificas de plataforma en los
oligonucledtidos molde mezclados, se disefiaron cebadores adaptados para reasociarse con los sitios de cebado
universales (U1, U2) y que tenian colas de secuencia adaptadora lllumina como los extremos 5'. Después, se llevo a
cabo una reaccion de PCR de 7 ciclos para reasociar los adaptadores de lllumina con los oligonucleétidos molde.
Después, la mezcla de productos de reaccion de la PCR se purific6 usando perlas Agencourt® AMPure® XP
(Beckman Coulter, Inc., Fullerton, CA) en las condiciones recomendadas por el fabricante. Los primeros 29 pb de los
productos de reaccion de la PCR se secuenciaron usando un secuenciador lllumina MISEQ™ (lllumina, Inc., San
Diego, CA) y se analizaron evaluando la frecuencia de cada marcador cédigo de barras de 16 pb (B1).

Se calculd que una preparacion sustancialmente equimolar para el conjunto de 1116 oligonucleétidos molde distintos
contenia aproximadamente 0,09% de cada miembro del conjunto, y se deseaba una tolerancia umbral de mas o
menos 10 veces la frecuencia (0,009%-0,9) para todas las especies. La secuenciacion cuantitativa puso de
manifiesto que las 1116 especies de los oligonucleétidos molde modificados por el adaptador dentro de la mezcla
inicial no estaban representados equitativamente.

Por consiguiente, se llevan a cabo el ajuste de las concentraciones de los oligonucleétidos molde individuales y la
repeticion de las etapas de secuenciacién cuantitativa hasta que cada molécula esta presente dentro de la
concentracion de tolerancia umbral (0,009-0,9%).

Oligonucledtidos molde de DJ de IgH

En ofra realizacion, se generaron y analizaron oligonucleétidos molde de DJ de IgH. Se disefié un conjunto de 243
oligonucledtidos molde de férmula general (l) usando secuencias de polinucledtidos de D y J de IgH humano. Cada
oligonucledtido molde consistia en una molécula de ADN de 382 pares de bases. Las secuencias de los
oligonucleétidos molde de DJ de IgH se presentaba en las SEQ ID NO: 5579-5821. Los detalles para el conjunto de
243 oligonucledtidos moldes de IgH son representativos y eran los siguientes.

Basandose en las secuencias gendmicas previamente determinadas, se mostré que el locus de IgH humano
contenia 27 segmentos Dh. Los 27 segmentos génicos Dh se unieron a 9 segmentos génicos Jh. Para incluir todas
las posibles combinaciones de genes D+J para los 27 segmentos D y 9 segmentos J, se disefiaron 243 (9 x 27)
moldes que representaban todas las posibles combinaciones DJ. Cada molde estaba conforme con la férmula
general (I) (5-U1-B1-V-B2-R-J-B4-U2-3") (Fig. 1) y por lo tanto incluia 9 secciones, un adaptador universal (U1) de
19 pares de bases (pb), un marcador de nucleétidos de 16 pb que identifica de forma Unica cada combinacion
emparejada de segmentos de genes D y genes J (B1). Sin embargo, para estas moléculas, los 300 pb de la
secuencia especifica génica V (V) se sustituyeron por un segmento de 182 pb de la secuencia especifica del gen D.
Este segmento incluia segmentos de nucledtidos tanto exonicos como intrénicos. Como las otras moléculas, estas
incluian un codén de parada de 3 pares de bases (pb) (S), otra copia del marcador de nucleétidos de 16 pb (B2), un
marcador de unién de 6 pb compartido por todas las moléculas (R), nada para B3, 100 pb para la secuencia
especifica del gen J (J), una tercera copia del marcador de nucleétidos de 16 pb (B4) y una secuencia adaptadora
universal de 10 pb (U2).

Cada uno de los 243 moldes (SEQ ID NO: 5579-5821) se amplificé individualmente usando cebadores
oligonucledtidos disefiados para reasociarse con las secuencias adaptadoras universales (U1, U2; véase la tabla 8).
Estas secuencias de oligonucleétidos pueden ser cualquier cebador universal; Para esta solicitud se usé un cebador
universal codificado Nextera.

Un ejemplo de los cebadores de PCR con las secuencias adaptadoras universales se muestra en la tabla 10.
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Tabla 10: Cebadores de PCR de DJ de IgH de ejemplo con secuencias universales (negrilla y subrayadas)

Nombre del cebador Secuencia de cebador SEQID NO

pGEXf_IGHV(I I)-15-1_ver10_01 | GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGAGCCCCCAGGG SEQ ID NO: 6432
AAGAAGCTGAAGTGG

pGEXr_IGHJ1/4/5_ ver10_03 CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGCACCTGAGGAG SEQ ID NO: 6433
ACGGTGACCAGGGT

La concentracion resultante de cada producto de oligonucleétido molde amplificado se cuantificé usando un sistema
de electroforesis capilar de LabChip GX™ (Caliper Life Sciences, Inc., Hopkinton, MA) de acuerdo con las
instrucciones del fabricante. Las 243 preparaciones de oligonucleétidos molde amplificados se normalizaron
respecto a una concentracion de referencia y después se mezclaron.

Para verificar que los 243 oligonucledtidos moldes estaban presentes en concentraciones sustancialmente
equimolares, la mezcla se secuencié usando la plataforma de secuenciacion lllumina MiSeq™ de acuerdo con las
recomendaciones del fabricante. Para incorporar secuencias de oligonuclettidos especificas de plataforma en los
oligonucleétidos molde mezclados, se disefiaron cebadores adaptados para reasociarse con los sitios de cebado
universales (U1, U2) y que tenian colas de secuencia adaptadora lllumina como los extremos 5'. Después, se llevo a
cabo una reaccion de PCR de 7 ciclos para reasociar los adaptadores de lllumina con los oligonucleétidos molde.
Después, la mezcla de productos de reaccion de la PCR se purific6 usando perlas Agencourt® AMPure® XP
(Beckman Coulter, Inc., Fullerton, CA) en las condiciones recomendadas por el fabricante. Los primeros 29 pb de los
productos de reaccion de la PCR se secuenciaron usando un secuenciador lllumina MISEQ™ (lllumina, Inc., San
Diego, CA) y se analizaron evaluando la frecuencia de cada marcador cédigo de barras de 16 pb (B1).

Se calculé que una preparacion sustancialmente equimolar para el conjunto de 243 oligonucleé6tidos molde distintos
contenia aproximadamente 0,4% de cada miembro del conjunto, y se deseaba una tolerancia umbral de mas o
menos 4,0 veces la frecuencia (0,04%- 4,0%) para todas las especies. La secuenciaciéon cuantitativa puso de
manifiesto que las 243 especies de los oligonucledtidos molde modificados por el adaptador dentro de la mezcla
inicial no estaban representados equitativamente.

Por consiguiente, se llevan a cabo el ajuste de las concentraciones de los oligonucleétidos molde individuales y la
repeticion de las etapas de secuenciacién cuantitativa hasta que cada molécula esta presente dentro de la
concentracion de tolerancia umbral (0,04 - 4,0%). Después de normalizacion, este conjunto se combind con un
conjunto de control de sesgo de 1116 VJ de IgH para una mezcla de 1359 moldes.

La figura 10 muestra los resultados para un recuento de secuenciaciéon antes de amplificacion por PCR para cada
una de las 1116 moléculas de VJ de IGH de control de sesgo y 243 moléculas DJ de IGH de control de sesgo. Las
moléculas de control de sesgo estan a lo largo del eje x. El conjunto incluye las 1116 moléculas de VJ de IGH de
control de sesgo y las 243 moléculas de DJ de IGH de control de sesgo para un total de 1359 gBlocks. El eje y es el
recuento de secuencias para cada gBlock individual. Este calculo proporciona la cuantificacion de la composicion de
la representacion antes de amplificacion de cada pareja VJ. Este dato se usa para calcular el cambio en la
frecuencia entre la muestra antes y la muestra después de la amplificacion por PCR, para calcular el sesgo de la
amplificacién introducido por los cebadores.

Oligonucledtidos molde de VJ de IgL

En ofra realizacion, se generaron y analizaron oligonucleétidos molde de VJ de IgL. Se disefié un conjunto de 245
oligonucledétidos molde de formula general (1) usando secuencias de polinucleétidos de V y J de IgL humano. Cada
oligonucleotido molde consistia en una molécula de ADN de 495 pares de bases. Los oligonucleétidos molde de IgL
se presentan como SEQ ID NO: 5822-6066. Los detalles para el conjunto de 245 oligonucleétidos moldes de IgL
son representativos y eran los siguientes.

Basandose en secuencias gendmicas previamente determinadas, se mostré que el locus de IgL humano contenia 75
segmentos VL que cada uno tenia una secuencia de RSS y por lo tanto se consideraron como competentes para la
reordenacion. Estos 33 segmentos VL incluian segmentos génicos que se sabia que eran expresados, 5 segmentos
V que se clasificaron como que tenian marcos de lectura abiertos, y 37 pseudogenes V. Los segmentos génicos VL
se unieron a cinco segmentos génicos de 6 JL. Para incluir todas las posibles combinaciones de genes V+J
funcionales y expresadas para los 33 segmentos V funcionales y 6 segmentos J, se disefiaron 204 (6 x 33) moldes
que representaban todas las posibles combinaciones de VJ expresadas. Ademas, dos de los pseudogenes V eran
cuestionables; se disefiaron 12 (2 x 6) moldes de VJ adicionales, dando un total de 216. Cada molde estaba
conforme con la formula general (1) (5'-U1-B1-V-B2-R-J-B4-U2-3") (Fig. 1) y por lo tanto, incluia 9 secciones, un
adaptador universal (U1) de 19 pares de bases (pb), un marcador de nucleétidos de 16 pb que identifica de forma
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Unica cada combinacion emparejada de segmentos de gen V y gen J (B1), 300 pb de secuencia especifica del gen V
(V), un coddn de parada de 3 pb (S), otra copia del marcador de nucleétidos de 16 pb (B2), un marcador de unién de
6 pb compartido por todas las moléculas (R), nada para B3, 100 pb de la secuencia especifica para el gen J (J), una
tercera copia del marcador de nucleétidos de 16 pb (B4), y una secuencia adaptadora universal de 19 pb (U2).

Cada uno de los 216 moldes se amplificd individualmente usando cebadores oligonucleétidos disefiados para
reasociarse con las secuencias adaptadoras universales (U1, U2). Estas secuencias de oligonucleétidos pueden ser
cualquier cebador universal; para esta solicitud se usé un cebador universal codificado Nextera.

La concentracion de cada producto de oligonucleétido molde amplificado se cuantific6 usando un sistema de
electroforesis capilar de LabChip GX™ (Caliper Life Sciences, Inc., Hopkinton, MA) de acuerdo con las instrucciones
del fabricante. Las 216 preparaciones de oligonucleétidos molde amplificados se normalizaron respecto a una
concentracion de referencia y después se mezclaron.

Para verificar que los 216 oligonucledtidos moldes estaban presentes en concentraciones sustancialmente
equimolares, la mezcla se secuencié usando la plataforma de secuenciacion lllumina MiSeq™ de acuerdo con las
recomendaciones del fabricante. Para incorporar secuencias de oligonuclettidos especificas de plataforma en los
oligonucledtidos molde mezclados, se disefiaron cebadores adaptados para reasociarse con los sitios de cebado
universales (U1, U2) y que tenian colas de secuencia adaptadora lllumina como los extremos 5'. Después, se llevo a
cabo una reaccion de PCR de 7 ciclos para reasociar los adaptadores de lllumina con los oligonucleétidos molde.
Después, la mezcla de productos de reaccion de la PCR se purific6 usando perlas Agencourt® AMPure® XP
(Beckman Coulter, Inc., Fullerton, CA) en las condiciones recomendadas por el fabricante. Los primeros 29 pb de los
productos de reaccion de la PCR se secuenciaron usando un secuenciador lllumina MISEQ™ (lllumina, Inc., San
Diego, CA) y se analizaron evaluando la frecuencia de cada marcador cédigo de barras de 16 pb (B1).

Se calcul6 que una preparacion sustancialmente equimolar para el conjunto de 216 oligonucleétidos molde distintos
contenia aproximadamente 0,46% de cada miembro del conjunto, y se deseaba una tolerancia umbral de mas o
menos diez veces la frecuencia (0,046% - 4,6%) para todas las especies. La secuenciaciéon cuantitativa puso de
manifiesto que las 216 especies de los oligonucleétidos molde modificados por el adaptador dentro de la mezcla
inicial no estaban representados equitativamente.

Oligonucledtidos molde de VJ de IgK

En una realizacion, se generaron y analizaron oligonucleétidos molde de VJ de IgK. Se disefié un conjunto de 560
oligonucledtidos molde de férmula general (I) usando secuencias de polinucleétidos de V y J de IgK humano. Cada
oligonucleétido molde consistia en una molécula de ADN de 495 pares de bases. Los ejemplos de oligonucledtidos
molde de IgK se encuentran en la SEQ ID NO: 6067-6191. Los detalles para el conjunto de 560 oligonucleétidos
moldes de IgK son representativos y eran los siguientes.

Basandose en secuencias genémicas previamente determinadas, se mostré que el locus de IgK humano contenia
112 segmentos Vk que cada uno tenia una secuencia de RSS y por lo tanto se consideraron como competentes
para la reordenacion. Estos 112 segmentos Vk incluian 46 segmentos génicos que se sabia que eran expresados, 8
segmentos V que se clasificaron como que tenian marcos de lectura abiertos, y 50 pseudogenes V. Para esta IgkK,
solo se analizaron las reordenaciones de VJ de IgK expresadas. Se excluyeron los genes clasificados como
pseudogenes y marcos de lectura abiertos. Los segmentos génicos Vk se unieron a 5 segmentos génicos Jk. Esto
dejaba 230 reordenaciones de genes VJ (46 x 5). Para incluir todas las posibles combinaciones de genes de V+J
funcionales para los 46 segmentos V y 5 segmentos J funcionales, se disefiaron 230 (5 x 46) moldes que
representaban todas las posibles combinaciones VJ. Cada molde estaba conforme con la férmula general (I) (5-U1-
B1-V-B2-R-J-B4-U2-3")(Fig. 1) y por lo tanto, incluia 9 secciones, un adaptador universal (U1) de 19 pares de bases
(pb), un marcador de nucleétido de 16 pb que identifica de forma Unica cada combinacion emparejada de segmentos
de gen V y gen J (B1), 300 pb de secuencia especifica del gen V (V), un codon de parada de 3 pb (S), otra copia del
marcador de nucledtidos de 16 pb (B2), un marcador de unién de 6 pb compartido por todas las moléculas (R), nada
para B3, 100 pb de la secuencia especifica para el gen J (J), una tercera copia del marcador de nucleétidos de 16 pb
(B4), y una secuencia adaptadora universal de 19 pb (U2).

Cada uno de los 230 moldes se amplificd individualmente usando cebadores oligonucledtidos disefiados para
reasociarse con las secuencias adaptadoras universales (U1, U2). Estas secuencias de oligonucleétidos pueden ser
cualquier cebador universal - para esta solicitud se us6 un cebador universal codificado Nextera.

La concentracion de cada producto de oligonucleétido molde amplificado se cuantific6 usando un sistema de
electroforesis capilar de LabChip GX™ (Caliper Life Sciences, Inc., Hopkinton, MA) de acuerdo con las instrucciones
del fabricante. Las 230 preparaciones de oligonucledtidos molde amplificados se normalizaron respecto a una
concentracion de referencia y después se mezclaron.

Para verificar que los 230 oligonucledtidos molde estaban presentes en concentraciones sustancialmente
equimolares, la mezcla se secuencié usando la plataforma de secuenciacion lllumina MiSeq™ de acuerdo con las
recomendaciones del fabricante. Brevemente, para incorporar secuencias de oligonucledtidos especificas de
plataforma en los oligonucleétidos molde mezclados, se disefiaron cebadores adaptados para reasociarse con los
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sitios de cebado universales (U1, U2) y que tenian colas de secuencia adaptadora lllumina como los extremos 5'.
Después, se llevé a cabo una reaccion de PCR de 7 ciclos para reasociar los adaptadores de lllumina con los
oligonucledtidos molde. Después, la mezcla de productos de reaccion de la PCR se purificdé usando perlas
Agencourt® AMPure® XP (Beckman Coulter, Inc., Fullerton, CA) en las condiciones recomendadas por el fabricante.
Los primeros 29 pb de los productos de reaccién de la PCR se secuenciaron usando un secuenciador lllumina
MISEQ™ (lllumina, Inc., San Diego, CA) y se analizaron evaluando la frecuencia de cada marcador cédigo de barras
de 16 pb (B1).

Se calcul6 que una preparacion sustancialmente equimolar para el conjunto de 230 oligonucleé6tidos molde distintos
contenia aproximadamente 0,4% de cada miembro del conjunto, y se deseaba una tolerancia umbral de mas o
menos diez veces la frecuencia (4,0% - 0,04%) para todas las especies. La secuenciacion cuantitativa puso de
manifiesto que las 230 especies de los oligonucleétidos molde modificados por el adaptador dentro de la mezcla
inicial estaban representados equitativamente.

Ejemplo 7: Ensayos combinados. Ensayo combinado de DJ de IgH y VJ de IgH

En algunas realizaciones, se desea la coamplificaciéon y secuencia de cadenas de CDR3 de VDJ de IgH
reordenadas y cadenas de DJ de IgH reordenadas. Se generé una mezcla de moldes para probar un ensayo
combinado de DJ de IgH y VJ de IgH usando los moldes de DJ de IgH y VJ de IgH. Cuando se mezclaron, la mezcla
final incluia 1116 moldes de VJ y 243 moldes de DJ, dando un total de 1359 moldes individuales. La composicion de
moldes de VJ de IgH que comprende 1116 oligonucleétidos molde distintos se describe en la lista de secuencias en
las SEQ ID NO: 4085-5200. Las secuencias de los oligonucledtidos molde de DJ de IgH se presentaba en las SEQ
ID NO: 5579-5821.

Para verificar que los 1359 oligonucledtidos moldes estaban presentes en concentraciones sustancialmente
equimolares, la mezcla se secuencié usando la plataforma de secuenciacion lllumina MiSeq™ de acuerdo con las
recomendaciones del fabricante. Para incorporar secuencias de oligonuclettidos especificas de plataforma en los
oligonucledtidos molde mezclados, se disefiaron cebadores adaptados para reasociarse con los sitios de cebado
universales (U1, U2) y que tenian colas de secuencia adaptadora lllumina como los extremos 5'. Después, se llevo a
cabo una reaccion de PCR de 7 ciclos para reasociar los adaptadores de lllumina con los oligonucleétidos molde.
Después, la mezcla de productos de reaccion de la PCR se purific6 usando perlas Agencourt® AMPure® XP
(Beckman Coulter, Inc., Fullerton, CA) en las condiciones recomendadas por el fabricante. Los primeros 29 pb de los
productos de reaccion de la PCR se secuenciaron usando un secuenciador lllumina MISEQ™ (lllumina, Inc., San
Diego, CA) y se analizaron evaluando la frecuencia de cada marcador cédigo de barras de 16 pb (B1).

Se calculd que una preparacion sustancialmente equimolar para el conjunto de 1359 oligonucleétidos molde distintos
contenia aproximadamente 0,073% de cada miembro del conjunto, y se deseaba una tolerancia umbral de mas o
menos diez veces la frecuencia (0,73% - 0,0073%) para todas las especies. La secuenciacion cuantitativa puso de
manifiesto que las 1359 especies de los oligonucledtidos molde modificados por el adaptador dentro de la mezcla
inicial estaban representados equitativamente.

Ensayo combinado de IgL e IgK

En otras realizaciones, se desea la coamplificacién y secuencia de cadenas de CDR3 reordenadas de IgL e IgK
reordenadas. Se generd una mezcla de moldes para probar un ensayo combinado de IgL e IgK (se combinaron los
moldes de IgL e IgK). Cuando se mezclaron, la mezcla final incluia 216 moldes de IgL y 230 moldes de IgK, para un
total de 446 moldes individuales. Los oligonuclettidos molde de IgL se presentan como SEQ ID NO: 5822-6066.

Para verificar que los 446 oligonucledtidos moldes estaban presentes en concentraciones sustancialmente
equimolares, la mezcla se secuencié usando la plataforma de secuenciacion lllumina MiSeq™ de acuerdo con las
recomendaciones del fabricante. Brevemente, para incorporar secuencias de oligonucledtidos especificas de
plataforma en los oligonucleétidos molde mezclados, se disefiaron cebadores adaptados para reasociarse con los
sitios de cebado universales (U1, U2) y que tenian colas de secuencia adaptadora lllumina como los extremos 5'.
Después, se llevd a cabo una reaccion de PCR de 7 ciclos para reasociar los adaptadores de lllumina con los
oligonucledtidos molde. Después, la mezcla de productos de reaccion de la PCR se purificé usando perlas
Agencourt® AMPure® XP (Beckman Coulter, Inc., Fullerton, CA) en las condiciones recomendadas por el fabricante.
Los primeros 29 pb de los productos de reaccién de la PCR se secuenciaron usando un secuenciador lllumina
MISEQ™ (lllumina, Inc., San Diego, CA) y se analizaron evaluando la frecuencia de cada marcador cédigo de barras
de 16 pb (B1).

Se calcul6 que una preparacion sustancialmente equimolar para el conjunto de 446 oligonucleé6tidos molde distintos
contenia aproximadamente 0,22% de cada miembro del conjunto, y se deseaba una tolerancia umbral de mas o
menos diez veces la frecuencia (2,2% - 0,022%) para todas las especies. La secuenciaciéon cuantitativa puso de
manifiesto que las 446 especies de los oligonucleétidos molde modificados por el adaptador dentro de la mezcla
inicial estaban representados equitativamente.

Ejemplo 8: Correccion de la potencial amplificacion no uniforme (sesgo de la PCR) en conjuntos de cebadores
oligonucledtidos que amplifican IgH
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Se disefiaron diversos cebadores de amplificacion de IgH para amplificar todas las posibles combinaciones de
segmentos génicos V y J de IgH reordenados en una muestra bioldgica que contiene ADN de células linfoides de un
sujeto. Se us6 una preparacion que contiene concentraciones equimolares de los diversos cebadores de
amplificacién en la PCR multiplexada para amplificar una composicién de diversos moldes que comprenden
concentraciones equimolares de oligonucleétidos molde especificos de IgH de acuerdo con la féormula (l) con al
menos un molde que representa todas las posibles combinaciones de V-J para el locus de IgH. Los productos de
amplificacion se secuenciaron cuantitativamente y se obtuvo la frecuencia de aparicion de cada secuencia de
producto V-J Unica a partir de la frecuencia de aparicion de cada secuencia de cédigo de barras molecular de 16 pb
(B en la formula (1)) que identificaba de forma Unica cada combinacion V-J.

La reaccion de PCR multiplexada se disefid para amplificar todas las posibles reordenaciones de genes V y J del
locus IgH, indicado por IMGT collaboration. Véase, Yousfi Monod M, Giudicelli V, Chaume D, Lefranc. Pf.
IMGT/JunctionAnalysis: the first tool for the analysis of the immunoglobulin and T cell receptor complex V-J and V-D-
J JUNCTIONSs. Bioinformatics. 2004;20(suppl 1):i379-i385. El locus incluia 126 genes V unicos; 52 genes
funcionales, 6 marcos de lectura abiertos putativos que carecian de aminoacidos criticos y 69 pseudogenes; y 9
genes J, 6 funcionales y 3 pseudogenes. La secuencia diana para la reasociacion de cebadores era idéntica para
algunos segmentos V, permitiendo la amplificacién de los 126 segmentos V con 86 cebadores directos Unicos.
Igualmente, 7 cebadores inversos Unicos se reasociaban con los 9 genes J. Como un valor inicial para la evaluacion
del sesgo, la mezcla de 1116 moldes se amplificd usando una mezcla equimolar de los 86 cebadores directos de V
(VF; especificos para los genes V) y una mezcla equimolar de los 7 cebadores inversos J (JR; especificos para los
genes J).

Las reacciones en cadena de la polimerasa (PCR) (25 pl cada una) se establecieron con mezcla de VF 2,0 uM, JR
2,0 uM (Integrated DNA Technologies), QIAGEN Multiplex Plus PCR master mix 1 uM (QIAGEN, Valencia, CA),
solucién Q al 10% (QIAGEN), y 200.000 moléculas diana de la mezcla de repertorio de IgH sintética de los autores
de la invencién. Se usaron las siguientes condiciones de ciclos térmicos en un ciclador térmico C100 (Bio-Rad
Laboratories, Hercules, CA): un ciclo a 95°C durante 6 minutos, 31 ciclos a 95°C durante 30 segundos, 64°C durante
120 segundos y 72° durante 90 segundos, seguido de un ciclo a 72°C durante 3 minutos. Para todos los
experimentos, se repitié 3 veces cada una de las condiciones de la PCR.

Después de la evaluacion del sesgo inicial, se llevaron a cabo experimentos para definir todas las caracteristicas de
amplificacion de cebadores individuales. Para determinar la especificidad de los cebadores de VF y JR, se
prepararon 86 mezclas que contenian un solo cebador de VF con todos los cebadores de JR, y 7 mezclas que
contenian un solo cebador de JR con todos los cebadores de VP. Estos conjuntos de cebadores se usaron para
amplificar el molde sintético y secuenciar las bibliotecas resultantes para medir la especificidad de cada cebador
para los segmentos génicos V o J diana, y para identificar casos de cebado fuera de la diana. Se llevaron a cabo
experimentos de valoracion usando mezclas de concentraciones de 2 veces y 4 veces de cada VF y JF individual
dentro del contexto de todos los demas cebadores equimolares (p. €j. 2x-veces IgHV1-01+ todos los demas
cebadores de VF y JR equimolares) para calcular factores de aumento de escala que relacionaban la concentracion
de cebador con la frecuencia de los moldes observada.

Optimizacion de mezcla de cebadores

Usando los factores de aumento de escala obtenidos por la valoracion de cebadores uno a uno, se desarrollaron
mezclas de cebadores alternativas en las que los cebadores se combinaron en concentraciones desiguales para
minimizar el sesgo de la amplificacion. Las mezclas de cebadores revisadas después se usaron para amplificar la
mezcla de moldes y medir el sesgo de la amplificacion residual. Este proceso se repitid, reduciendo o aumentando
cada concentracién de cebador adecuadamente basandose en si los moldes amplificados por ese cebador estaban
representados por encima o por debajo de la ronda previa de resultados. En cada etapa de este proceso iterativo, el
grado total de sesgo de la amplificacion se determind calculando las medidas para el intervalo dinamico (sesgo
maximo/sesgo minimo) y la suma de los cuadrados (SS, calculado como valores log(sesgo)), y repitiendo el proceso
para ajustar las concentraciones de cebador hasta que habia una mejora minima entre las iteraciones. Para evaluar
la solidez de la mezcla de cebadores optimizada final y los factores de aumento de escala respecto de las
desviaciones de la entrada de moldes equimolares, los autores de la invencidn usaron una mezcla muy desigual de
los moldes de referencia de IgH para determinar el efecto en la salida de la secuenciacidon. La mezcla final era
sustancialmente mejor que una mezcla equimolar.

Ejemplo 9: Correccion de la potencial amplificacion no uniforme (sesgo de la PCR) en conjuntos de cebadores
oligonucledtidos que amplifican TCRB

Se disefiaron diversos cebadores de amplificacion de TCRB para amplificar todas las posibles combinaciones de
segmentos génicos V y J de TCRB reordenados en una muestra biolégica que contiene ADN de células linfoides de
un sujeto. Se usé una preparacion que contiene concentraciones equimolares de los diversos cebadores de
amplificacién en la PCR multiplexada para amplificar una composicién de diversos moldes que comprenden
concentraciones equimolares de oligonucledtidos molde especificos de TCRB de acuerdo con la formula (1) con al
menos un molde que representa todas las posibles combinaciones de V-J para el locus de TCRB. Los productos de
amplificacion se secuenciaron cuantitativamente y se obtuvo la frecuencia de aparicion de cada secuencia de
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producto V-J Unica a partir de la frecuencia de aparicion de cada secuencia de cédigo de barras molecular de 16 pb
(B en la formula (1)) que identifica de forma Unica cada combinacion V-J.

La reaccion de PCR multiplexada se disefid para amplificar todas las posibles reordenaciones de genes V y J del
locus TCRB, comentado por la colaboracion de IMGT. Véase, Yousfi Monod M, Giudicelli V, Chaume D, Lefranc. Pf.
IMGT/JunctionAnalysis: the first tool for the analysis of the immunoglobulin and T cell receptor complex V-J and V-D-
J JUNCTIONS. Bioinformatics. 2004;20(suppl 1):i379-i385. El locus incluye 67 genes V unicos; La secuencia diana
para la reasociacion de cebadores era idéntica para algunos segmentos V, permitiendo amplificar los 67 segmentos
V con 60 cebadores directos Unicos. Para el locus de J, 13 cebadores inversos Unicos se reasociaban con 13 genes
J. Como un valor inicial para la evaluaciéon del sesgo, la mezcla de 868 moldes se amplificé usando una mezcla
equimolar de los 60 cebadores directos de V (VF; especificos para los genes V) y una mezcla equimolar de los 13
cebadores inversos de J (JR; especificos para los genes J). Las reacciones en cadena de la polimerasa (PCR) (25 pl
cada una) se prepararon con mezcla de VF 3,0 uM, JR 3,0 uM (Integrated DNA Technologies), QIAGEN Multiplex
Plus PCR master mix 1 uM (QIAGEN, Valencia, CA), solucion Q al 10% (QIAGEN), y 200.000 moléculas diana de la
mezcla de repertorio de TCRB sintético de los autores de la invencion. Se usaron las siguientes condiciones de
ciclos térmicos en un ciclador térmico C100 (Bio-Rad Laboratories, Hercules, CA): un ciclo a 95°C durante 5
minutos, 31 ciclos a 95°C durante 30 segundos, 62°C durante 90 segundos y 72° durante 90 segundos, seguido de
un ciclo a 72°C durante 3 minutos. Para todos los experimentos, se repitié 3 veces cada una de las condiciones de la
PCR.

Después de la evaluacion del sesgo inicial, se llevaron a cabo experimentos para definir todas las caracteristicas de
amplificacion de cebadores individuales. Para determinar la especificidad de los cebadores de VF y JR de los
autores de la invencién, se prepararon 60 mezclas que contenian un solo cebador de VF con todos los cebadores de
JR, y 13 mezclas que contenian un solo cebador de JR con todos los cebadores de VF. Estos conjuntos de
cebadores se usaron para amplificar el molde sintético y secuenciar las bibliotecas resultantes para medir la
especificidad de cada cebador para los segmentos génicos V o J diana, y para identificar casos de cebado fuera de
la diana. Se llevaron a cabo experimentos de valoracién usando mezclas de concentraciones de 2 veces y 4 veces
de cada VF y JF individual dentro del contexto de todos los demas cebadores equimolares (p. ej. 2x-veces
TCRBVO07-6+ todos los demas cebadores de VF y JR equimolares) para permitir calcular factores de aumento de
escala que relacionaban la concentracién de cebador con la frecuencia de los moldes observada.

Optimizacion de mezcla de cebadores

Usando los factores de aumento de escala obtenidos por la valoracion de cebadores uno a uno, se desarrollaron
mezclas de cebadores alternativas en las que los cebadores se combinaron en concentraciones desiguales para
minimizar el sesgo de la amplificacion. Las mezclas de cebadores revisadas después se usaron para amplificar la
mezcla de moldes y medir el sesgo de la amplificacion residual. Este proceso se repitié, reduciendo o aumentando
cada concentracién de cebador adecuadamente basandose en si los moldes amplificados por ese cebador estaban
representados por encima o por debajo en la ronda previa de resultados. En cada etapa de este proceso iterativo, el
grado total de sesgo de la amplificacion se determind calculando las medidas para el intervalo dinamico (sesgo
maximo/sesgo minimo) y la suma de los cuadrados (SS, calculado como valores log(sesgo)), y repitiendo el proceso
para ajustar las concentraciones de cebador hasta que habia una mejora minima entre las iteraciones. La mezcla
final era sustancialmente mejor que una mezcla equimolar de cebadores.

La Fig. 11 muestra las iteraciones de TCRB-cebador para los moldes de VJ de TCRB sintéticos frente al sesgo de
amplificacion relativo. El sesgo de amplificacion relativo se determiné para 858 moldes de VJ de TCRB sintéticos
antes de la correccion de control del sesgo quimico (cebadores equimolares (negro)), correccion post-quimica
(cebadores optimizados (gris oscuro)), y correcciéon post-quimica y computacional (después de ajuste computacional
(gris claro)). Los cebadores equimolares tenian un intervalo dinamico de 264, un recorrido intercuartilico de 0,841, y
una suma de cuadrados (log sesgo) de 132. Los cebadores optimizados tenian un intervalo dinamico de 147, un
recorrido intercuartilico de 0,581, y una suma de cuadrados (log sesgo) de 50,7. Los cebadores corregidos (después
de ajuste computacional) tenian un intervalo dinamico de 90,8, un recorrido intercuartilico de 0,248, y una suma de
cuadrados (log sesgo) de 12,8.

Ejemplo 10: Correccion del potencial de amplificacion no uniforme (sesgo de PCR) en un conjunto de cebadores
oligonucledtidos que amplifican VJ y DJ de IgH combinados

Se disefiaron diversos cebadores de amplificacion de IgH para amplificar todas las posibles combinaciones de
segmentos génicos V y J de IgH reordenados y segmentos génicos D y J de IgH en una muestra bioldgica que
contenia ADN de células linfoides de un sujeto. Se usé una preparacion que contenia concentraciones equimolares
de diversos cebadores de amplificacion en PCR multiplexada para amplificar una composicién de moldes diversos
que comprende concentraciones equimolares de oligonucledtidos molde especificos de IgH de acuerdo con la
férmula (1) con al menos un molde que representa todas las posibles combinaciones de V-J para el locus de IgH y
todas las posibles combinaciones de D-J para el locus de IgH. Los productos de amplificacion se secuenciaron
cuantitativamente y se obtuvo la frecuencia de aparicién de cada secuencia de producto V-J y D-J Unica a partir de
la frecuencia de aparicion de cada secuencia de codigo de barras molecular de 16 pb (B en la formula (1)) que
identifica de forma Unica cada combinacion V-J y D-J.
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La reaccion de PCR multiplexada se disefi¢ para amplificar todas las posibles reordenaciones de genes Vy J y
reordenaciones de genes D y J del locus de IgH, como ha sefialado la IMGT collaboration. El locus incluia 126
genes V Unicos; 52 genes funcionales, 6 marcos de lectura abiertos putativos que carecian de aminoacidos criticos y
69 pseudogenes; y 9 genes J, 6 funcionales y 3 pseudogenes. El locus también incluia 27 genes D Unicos. La
secuencia diana para la reasociacion de cebadores era idéntica para algunos segmentos V, permitiendo la
amplificacion de los 126 segmentos V con 86 cebadores directos Unicos. Igualmente, 7 cebadores inversos unicos
se reasociaban con los 9 genes J. Para el ensayo de D-J, se disefiaron cebadores para reasociarse con las estirpes
de -DJ reordenadas. Durante el desarrollo de linfocitos B, ambos alelos sufren reordenacion entre los segmentos
génicos D y J, dando dos estirpes de -DJ. Una estirpe de -DJ incluye un gen J, una region N y un gen D. Después de
las reordenaciones DJ, uno de los dos alelos del gen V se reordena con la estirpe -DJ para codificar la region del
gen de CDR3 (VnDnJ). Para amplificar la estirpe -DJ, se disefiaron 27 cebadores Unicos para reasociarse con cada
gen D especifico en una regioén intrénica en la direccion 5' del exén del gen D. Estos segmentos, aunque estan
presentes en las estirpes -DJ, son escindidos después de la recombinacion de V con -DJ. Sin embargo, no se
redisefiaron cebadores de J; El ensayo de DJ usaba los mismos cebadores de J que el ensayo de VJ.

Como un valor inicial para la evaluacion del sesgo, se amplificdé una mezcla de 1359 moldes usando una meezcla
(mix 2-1) optimizada de 86 cebadores directos de V (VF; especificos para genes V), 27 cebadores inversos de D
(DF; especificos para los genes D) y una mezcla equimolar de los 7 cebadores inversos J (JR; especificos para los
genes J). Las reacciones en cadena de la polimerasa (PCR) (25 ul cada una) se prepararon con mezcla de VF 1,0
puM, DF 1,0 uM y JR 2,0 uM (Integrated DNA Technologies), 1 X QIAGEN Multiplex Plus PCR master mix (QIAGEN,
Valencia, CA), solucion Q al 10% (QIAGEN), y 200.000 moléculas diana de la mezcla de repertorio de VJ y DJ de
IgH sintética de los autores de la invencién. Se usaron las siguientes condiciones de ciclos térmicos en un ciclador
térmico C100 (Bio-Rad Laboratories, Hercules, CA): un ciclo a 95°C durante 6 minutos, 31 ciclos a 95°C durante 30
segundos, 64°C durante 120 segundos y 72° durante 90 segundos, seguido de un ciclo a 72°C durante 3 minutos.
Para todos los experimentos, se repitid 3 veces cada una de las condiciones de la PCR.

Después de la evaluacion del sesgo inicial, se llevaron a cabo experimentos para definir todas las caracteristicas de
amplificacion de cebadores individuales. Para determinar la especificidad de los cebadores de DF y JR de los
autores de la invencién, se prepararon 27 mezclas que contenian un solo cebador de DF con todos los cebadores de
JR y la mezcla de VF previamente identificada optimizada, y 7 mezclas que contenian un solo cebador de JR con
todos los cebadores de VF y DF. Estos conjuntos de cebadores se usaron para amplificar el molde sintético y
secuenciar las bibliotecas resultantes para medir la especificidad de cada cebador para los segmentos génicos V, D
o J diana, y para identificar casos de cebado fuera de la diana.

Se llevaron a cabo experimentos de valoracion usando mezclas de concentraciones de 2 veces y 4 veces de cada
DF o JF individual, dentro del contexto de todos los demas cebadores, incluyendo la mezcla optimizada de
cebadores de VF (p. ej. 2x-veces IgHD2-08 + todos los demas cebadores de DF, mezcla 6ptima de VF y JR
equimolares) para permitir calcular los factores de aumento de escala que relacionan la concentracion de cebador
con la frecuencia del molde observada.

Optimizacion de mezcla de cebadores

Usando el ensayo de amplificacion cruzada, se identificaron cebadores de DF como amplificados cruzados. Se
eliminaron 12 de los cebadores de DF, dando una mezcla final de 15 cebadores de DF. Usando los factores de
aumento de escala obtenidos por la valoracion de cebadores uno a uno, se desarrollaron mezclas de cebadores
alternativas en las que los cebadores se combinaron en concentraciones desiguales para minimizar el sesgo de la
amplificacion. Las mezclas de cebadores revisadas después se usaron para amplificar la mezcla de moldes y medir
el sesgo de la amplificacion residual. Este proceso se repitid, reduciendo o aumentando cada concentracion de
cebador adecuadamente basandose en si los moldes amplificados por ese cebador estaban representados por
encima o por debajo en la ronda previa de resultados. En cada etapa de este proceso iterativo, el grado total de
sesgo de la amplificacion se determind calculando las medidas para el intervalo dinamico (sesgo maximo/sesgo
minimo) y la suma de los cuadrados (SS, calculado como valores log(sesgo)), y repitiendo el proceso para ajustar
las concentraciones de cebador hasta que habia una mejora minima entre las iteraciones. La mezcla de cebadores
final tiene sustancialmente menos sesgo de cebadores que una mezcla de cebadores equimolar.

La Fig. 12 muestra las iteraciones de cebador de IGH para los moldes de VJ de IGH sintéticos frente al sesgo de
amplificacion relativo. El sesgo de amplificacion relativo se determiné para 1116 moldes de VJ de IgH sintéticos
respecto al sesgo de amplificacion antes de la correccion de control del sesgo quimico (cebadores equimolares
(negro)), correccion post-quimica (cebadores optimizados (gris oscuro)), y correccion post-quimica y computacional
(después de ajuste computacional (gris claro)). Los cebadores equimolares tenian un intervalo dinamico de 1130, un
recorrido intercuartilico de 0,991, y una suma de cuadrados (log sesgo) de 233. Los cebadores optimizados tenian
un intervalo dinamico de 129, un recorrido intercuartilico de 0,732, y una suma de cuadrados (log sesgo) de 88,2.
Los cebadores después de ajuste computacional tenian un intervalo dinamico de 76,9, un recorrido intercuartilico de
0,545, y una suma de cuadrados (log sesgo) de 37,9.

La Fig. 13 muestra el sesgo de amplificacion relativo para 27 moldes sintéticos de DJ de IGH del gen de V. El sesgo
de amplificacion relativo del segmento génico V se muestra en tres iteraciones de cebador: 1) antes de la correccion
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de control de sesgo quimica (negro), 2) una primera iteraciéon de correccion quimica (blanco), y 3) una segunda
iteracion de correccion quimica posterior (gris claro).

EJEMPLO 11: lteraciones de cebadores de VJ de TCRG

En ofras realizaciones, se ensayo6 el sesgo de amplificacion relativo de los cebadores de VJ de TCRG en multiples
iteraciones. Las Figs. 14a-d muestran las iteraciones TCRG-cebador para 55 moldes sintéticos de VJ de TCRG. El
sesgo de amplificacion relativo se determind para los cebadores de VJ de TCRG antes de la correccion de control
del sesgo quimico (Fig. 14a), una primera iteracion de la correccion quimica (Fig. 14b), una segunda iteracion de la
correccion quimica (Fig. 14c), e iteracion final de correccion quimica (Fig. 14d).

EJEMPLO 12: Control de sesgo alternativo y método de enriquecimiento

En otras realizaciones, se pueden usar métodos alternativos para determinacion el sesgo de la amplificacion. Dos
principales objetivos del método son como sigue: (1) eliminar el sesgo de la amplificacién en una amplificacion por
PCR multiplexada de genes de TCR o BCR y (2) calcular la fraccion de linfocitos B o T en el molde inicial.

El método incluye empezar con un conjunto de células que comprenden ADN o ADNc (ARNm) extraidas de una
muestra que incluye linfocitos B y/o T. En una muestra que comprende células, se extrae el ADN usando métodos
convencionales en la técnica.

El ADN extraido se divide en multiples partes y se pone en diferentes pocillos de PCR. En algunas realizaciones, se
usa un pocillo a plena capacidad o se pueden usar miles de pocillos. En una realizacién se usan 188 pocillos para la
PCR (2 placas de 96 pocillos). El nimero de moldes de TCR o BCR por pocillo debe ser escaso, de modo que sea
raro tener multiples moléculas del mismo clonotipo en el mismo pocillo.

Después el método incluye amplificar el ADN por separado en cada pocillo usando el mismo conjunto de cebadores
multiplexados. Se pueden usar los conjuntos de cebadores descritos en la presente memoria. Como se ha descrito
antes, se aplica el método del codigo de barras para amplificar moléculas en cada pocillo con la misma secuencia de
cédigo de barras. Por ejemplo, cada pocillo consigue su propio codigo de barras.

Después las moléculas se secuencian en una maquina secuenciadora de alta capacidad con una cantidad suficiente
de secuencias de BCR o TCR amplificadas para identificar por secuencia la cadena V y la J usada, asi como la
secuencia de cédigo de barras.

Cada pocillo tiene un recuento de copias medio. Puesto que cada clonotipo aparece una vez en un pocillo, la
cantidad de ese molde con respecto a la media es el sesgo para esa combinacion V-J. Puesto que el sesgode Vy J
son independientes, no son necesarias todas las combinaciones V-J para determinar el sesgo. Estos sesgos
relativos después se usan para redisefiar los cebadores que amplifican en mucha menor o mayor cantidad, o para
valorar la concentracién de cebador para aumentar o disminuir la amplificacién. Se repite el procedimiento entero
con un nuevo lote de cebador y se repite para continuar disminuyendo el sesgo.

Después de cualquier ciclo de las iteraciones, se puede aplicar un conjunto de factores computacionales (los
factores de amplificacion relativos) para eliminar el sesgo. El sesgo se puede reducir tanto por (o por cualquiera de)
cambios de cebadores como por correcciéon computacional.

El método incluye calcular una fraccion de células nucleadas de un ensayo similar. Para cada pocillo, se identifica
cada clonotipo, y se determina el nimero de lecturas de secuenciacion para cada clon. En algunas realizaciones, no
es necesario que el nimero de moldes sea escaso. Los recuentos de lecturas para cada clon se corrigen con los
factores de control de sesgo como se ha descrito antes.

Se crea un histograma de los recuentos de lecturas corregidos, y la grafica tiene un modo principal (el factor de
amplificacion). Este modo se identifica por inspeccién (basandose en la identificacion del primer pico grande), o por
transformada de Fourier, u otros métodos conocidos.

El nimero total de lecturas corregidas en cada pocillo se divide entre el factor de amplificacion para ese pocillo. Este
el el numero calculado de moldes de genoma de TCR o BCR que estaban en el pocillo. El nimero total de BCR o
TCR de la muestra es la suma del nimero de todos los pocillos. EI nimero total de genomas en cada pocillo se mide
antes de la PCR. Esto se puede hacer por métodos de nanogotas u otros métodos conocidos usados para
cuantificar ADN. El peso medido del ADN se divide entre el peso de un genoma bicatenario (por ejemplo, en seres
humanos ~6,2 picogramos).

La fraccion de linfocitos B o linfocitos T en la muestra es el numero total de BCR o TCR en las muestras divididas
entre el numero total de moléculas de ADN bicatenarias afiadidas a la reaccion. El resultado necesita una correccion
menor ya que una fraccion pequefa de linfocitos T tiene ambos alelos reordenados. Este factor de correccion es
aproximadamente 15% para linfocitos T alfa beta, 10% para linfocitos B. Para linfocitos T gamma delta, casi todas
las células tienen ambos alelos reordenados, de modo que la correccion es un factor de dos.
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Estos métodos adicionales pueden determinar el sesgo de la amplificaciéon en una amplificacion por PCR
multiplexada de genes de BCR o TCR y usarlo para calcular la fraccién de linfocitos B o T en el molde inicial.

Lista de secuencias informal

Secuencias de control del sesgo para hs-IgH-DJ (243 secuencias)

Nombre

Secuencia

SEQID NO

hsIGH_2001_ D001_J0O1_|
GHD1-01_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGACACTCTGTACAGTGGCCCCGGTCTCTG
TGGGTGTTCCGCTAACTGGGGCTCCCAGTGCTCACCCCACAACTAARG
CGAGCCCCAGCCTCCAGAGCCCCCGAAGGAGATGCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCATCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCGGGGCAGATTICT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTACAACTGGAGACACTCTGTACAGT
GGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCGTCT
CCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTACTG
GGCCAGGCAAGGACACTCTGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGGT

SEQ ID NO:
5579

hsIGH_2002_ D002_J001_|
GHD1-07_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTCGGAACGTACAGTGGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTARA
ACGAGCCACAGCCTCAGAGCCCCTGAAGGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCACAGGGCGCCCCGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGATTCGGAACGTACAGT
GGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCGTCT
CCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTACTG
GGCCAGGCAAGTTCGGAACGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5580

hsIGH_2003_ D003_J001_|
GHD1-14_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGTAACGGTACAGTGGGCCTCGGTCTCT
GIGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTARA
ATGAGCCACAGCCTCCGGAGCCCCCGCAGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCCCGTCGGATTCC
GAACAGCCCCGAGTCACAGCGGGTATARCCGGAMRAGTAACGGTACAGT
GGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCGTCT
CCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTACTG
GGCCAGGCAAGAAGTARCGGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5581

hsIGH_2004_ D004_J0O1_|
GHD1-20_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTCTCCTAGTACAGTGGTCTCTGTGGGTG
TTCCGCTAGCTGGGGCCCCCAGTGCTCACCCCACACCTARAGCGAGCC
CCAGCCTCCAGAGCCCCCTAAGCATTCCCCGCCCAGCAGCCCAGCCCC
TGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGAGTCTCCTAGTACAGT
GGTCGACATACTTCCAGCAC TGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCGTCT
CCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTACTG
GGCCAGGCAAGGTCTCCTAGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
55682

hsIGH_2005_ D005_J001_|
GHD1-26_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGAGTGTCGTACAGTGAGGCCTCAGGCTC
TGTGGGTGCCGCTAGCTGGGGCTGCCAGTCCTCACCCCACACCTAAGG
TGAGCCACAGCCGCCAGAGCCTCCACAGGAGACCCCACCCAGCAGCCC
AGCCCCTACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGGTGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTATAGTGGGAGCTAGAGTGTCGTAC
AGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCG
TCTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTA
CTGGGCCAGGCAAGAGAGTGTCGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5583
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Secuencia

SEQID NO

hsIGH_2006_ D006_J001_|
GHD2-02_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGAAGTACAGTGAALGGAGGAGCCC
CCTGTACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCCACACACCCTGAGITTC
AGACAAAARCCCCCTGGAARATCATAGTATCAGCAGGAGAACTAGCCAG
AGACAGCAAGAGGGGACTCAGTGACTCCCGCGGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTAGTACCAGCTGCTG
TTCCGARGTACAGTGGTCGACATACTTCCAGCAC TGGGGCCAGGGCAC
CCTGGTCACCGTICTCCTCAGGTGAGTCTIGC TGTC TGGGGATAGCGGGG
AGCCAGGTGTACTGGGCCAGGCAAGGTTCCGARGTACAGTGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5584

hsIGH_2007_ D007_J0O1_|
GHD2-08_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGITACTTGTACAGTGAAAGGAGGAGCCC
CTTGTTCAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCARAGACACCCAGAGTTTC
AGACAAARACCCCCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGCCAG
AGCCAGCAAGATGGGGCTCAGTGACACCCGCAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTACTAATGGTGTATGCTC
GTTACTTGTACAGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCAC
CCTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGE
AGCCAGGTGTACTGGGCCAGGCAAGCGTTRACTTGTACAGTGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5585

hsIGH_2008_ D008_J001_|
GHD2-15_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACGTACAGTGAAAGGAGGAGCCC
CCTATACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACACCCTGAGTTTC
AGACAACAACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAACAGACCAA
AGCCAGCAABRAGGGACCTCGGTGACACCAGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTGGTGGTAGCTGCTT
AGGAGACGTACAGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCAC
CCTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCTGC TGTCTGGGGATAGCGGGS
AGCCAGGTGTACTGGGCCAGGCAAGTAGGAGACGTACAGTGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5586

hsIGH_2009_ D009_J0O01_|
GHD2-21_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACGTACAGTGAGCCCCCTGTACA
GCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACAGGCTCAGTTTCAGACAACA
ACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGGCCAGAGCCAGC
AAGAGGAGACTCGGTGACACCAGTCTCCIGTAGGGACAGGAGGATTIT
GTGGGGGTTICGTGTCACTGTGAGCATATTGTGGTGGTGACTGCTGTGT
CTACGTACAGTGGTCGACATACTTICCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCT
GGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTC TGCTGTC TGGGGATAGCGGGGAGC
CAGGTGTACTGGGCCAGGCAAGGTGTCTACGTACAGTGCTGATGGCGC
GAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5587

hsIGH_2010_ D010_J0O1_|
GHD3-03_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACGTACAGTGGTGGGCACGGACA
CTGTCCACCTAAGCCAGGGGCAGACCCGAGTGTCCCCGCAGTAGALLCT
GAGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTACCTCCTCA
GGTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATT TTTGGAGTGGTTATTT
GCTACACGTACAGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCAC
CCTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGG
AGCCAGGTGTACTGGGCCAGGCAAGTGCTACACGTACAGTGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5588
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hsIGH_2011_ DO011_J0O1_|
GHD3-09_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAGTACAGTGTGGGCACGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGATAGACCCGAGTGTCCCCACAGCAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCAGAGCCCTGCTGCCTCCTCCG
GTCAGCCCTGGACATCCCAGGTTTCCCCAGGCCTGCCGGTAGGTTTAG
AATGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATATTTTGACTGGTTATTA
ACTGCCAGTACAGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCAC
CCTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGG
AGCCAGGTGTACTGGGCCAGGCAAGAAC TGCCAGTACAGTGC TGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5589

hsIGH_2012_ D012_J001_|
GHD3-10_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGGTACAGTGCGATATTTTGACT
GGTTATTATAACCACAGTGTCACAGAGTCCATCAARRACCCATGCCTG
GAAGCTTCCCGCCACAGCCCTCCCCATGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCCGGACATCCCGGGITICCCCAGGCTGGGCGGTAGGTTTGE
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGGTTCGGGGAGT TATTT
TGGACTGGTACAGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCAC
CCTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGG
AGCCAGGTGTACTGGGCCAGGCAAGTTGGACTGGTACAGTGCTGATGS
CGCGARGGGAGGC

SEQ ID NO:
5590

hsIGH_2013_ D013_J001_|
GHD3-16_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACGTACAGTGTGGACGCGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTTCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGETGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTITICCCCAGGCCAGATGGTAGGTTIGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTATGATTACGTTTGGGGGAGTTA
TCGTITGTAGACACGTACAGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCA
GGGCACCCTGGTCACCGTCTCCTCAGGTIGAGTCTGCTGTCTGGGGATA
GCGGGGAGCCAGGTGTACTGGGCCAGGCAAGGTAGACACGTACAGTGC
TGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5591

hsIGH_2014_ DO014_J0O1_|
GHD3-22_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACGTACAGTGTGGGCATGGACAG
TGTCCACCTAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTCCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGGGCCCTGCTGdCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCTGGCGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGATAGTAGTGGTTATTC
ACTGTACGTACAGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCAC
CCTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGG
AGCCAGGTGTACTGGGCCAGGCAAGCACTGTACGTACAGTGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5592

hsIGH_2015_ 0015_J0O1_|
GHD4-04_IGHJ1

GCCTITGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCGTACAGTGCAAGGGTGAGTICA
GACCCTCCTGCCCTCGATGGCAGGCGGAGAAGATTCAGAARGGTCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTIGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGCCTCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGTCCTCCTACTGTGTGACTACAGTAGATGATCCGTACAGTG
GTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCGTICTC
CTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTACTGG
GCCAGGCAAGGATGATCCGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5593

64




ES 2 582 554 T3

Nombre

Secuencia

SEQID NO

hsIGH_2016_ D016_J001_|
GHD4-11_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATAGTACAGTGTGCCTCTCTCCCC
AGTGGACACCCTCTTCCAGGACAGTCCTCAGTGGCATCACAGCGGCCT
GAGATCCCCAGGACGCAGCACCGCTGTCAATAGGGGCCCCAAATGCCT
GGACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGTCTCTGGCCACACTCGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACAGTACGCCAATAGTACAGTG
GTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCGTCTC
CTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTACTGG
GCCAGGCAAGCGCCAATAGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5594

hsIGH_2017_ DO017_J0O1_|
GHD4-17_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTGTACAGTGGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCGATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGAARGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGCCGCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAARGGCCCCTCCTACTGTGTGACTACGGTGTCAAGCCTGTACAGTG
GTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCGTCTC
CTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTACTGG
GCCAGGCAAGTCARGCCTGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5595

hsIGH_2018_ D018_J001_|
GHD4-23_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTGTACAGTGGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCAATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGAARAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGTGTGGGAAAGGCCTCTGGCCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACGGTGGTAACGTGTGTGTACA
GTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCGT
CTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTAC
TGGGCCAGGCAAGACGTGTGTGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5596

hsIGH_2019_ D019_J0O1_|
GHD5-05_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAGTACAGTGAGAGGCCTCTCCA
GGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCATGTCCCCA
GTCCTGGGGGGCCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCTCTATTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTCCGTCTAGTAC
AGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCG
TCTCCTCAGGTGAGTCTGCTIGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTA
CTGGGCCAGGCAAGTCCGTCTAGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5597

hsIGH_2020_ D020_J001_|
GHD5-12_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGGTACAGTGGCAGAGGCCTCTC
CAGGGAGACACTGTGCATGTCTGGTACCTAAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCTCAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGCGATGTCAGACTGTGGTGGATATAGTGGCTACGAAGAGCTGG
TACAGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTICA
CCGTCTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGT
GTACTGGGCCAGGCAAGAAGAGCTGGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGG
AGGC

SEQ ID NO:
5598
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hsIGH_2021_ D021_J0O1_|
GHD5-18_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCGTACAGTGGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTATCGCTCGTAC
AGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCG
TCTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGCGATAGCGCGGGGAGCCAGGTGTA
CTGGGCCAGGCAAGTATCGCTCGTACAGTCCTGATGGCCGCCAGGGAGG
c

SEQ ID NO:
5599

hsIGH_2022_ 0022_J0O1_|
GHD5-24_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCGTACAGTGGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACAGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCAGGCTCTC
TAGCACTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTICTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTIGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGCCAGGCCGTGCGTAGAGATGGCTACATCAGATGCGTAC
AGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCG
TCTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTA
CTGGGCCAGGCAAGTCAGATGCGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5600

hsIGH_2023_ D023_J001_|
GHD6-06_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCAGTACAGTGAGGCAGCTGACTC
CTGACTTGGACGCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGATGAGGACGCCCCGTCAAGGCCAGAAAAGACCAAGTTG
TGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGTCCCCARACARAACCAGGAACGTTTCT
GAARGGTGTCTGTGTCACAGTGGAGTATAGCAGCTGTGTAGCAGTACAG
TGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCGTC
TCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTACT
GGGCCAGGCRAGGTGTAGCAGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5601

hsIGH_2024_ D024_J001_I
GHD6-13_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTICACTGGCAGTTGTACAGTGAGGCAGCTGACCC
CTGAQTTGGACCCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGCGCAGGCCCCCC
AGARACCAGGGTTGAGGGACGCCCCGTCAAAGCCAGACAARACCAAGGG
GTGTTGAGCCCAGCBRAGGGAAGCCCCCCAAACAGACCAGGAGGTTTCT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGGGTATAGCAGCAGCTTGGCAGTTGTA
CAGTGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACC
GTCTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGT
ACTGGGCCAGGCAAGTGGCAGTTGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5602

hsIGH_2025_ D025_J001_|
GHD6-19_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAAGTACAGTGTGAGGTAGCTGGC
CTCTGTCTCGGACCCCACTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCC
CAAARCCAGGGT TGAGGGATGATCCGTCAAGGCAGACAAGACCAAGGG
GCACTGACCCCAGCAAGGGAAGGCTCCCAMANMCAGACGAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTATCACAGTGGGGTATAGCAGTGGCTCAGTCCAAGTA
CAGTGGTCGACATACTTICCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACC
GTCTCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGT
ACTGGGCCAGGCAAGCAGTCCAAGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5603
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hsIGH_2026_ D026_J001_|
GHD6-25_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGGTACAGTGCAGCTGGCCTCTG
TCTCGGACCCCCATTCCAGACACCAGACAGAGGGACAGGCCCCCCAGA
ACCAGTGTTGAGGGACACCCCTGTCCAGGGCAGCCAAGTCCARAGAGGC
GCGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCAAACAANCCAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTGTCACAGTCGGGTATAGCAGCGTACGTACGGTACAG
TGGTCGACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCGTC
TCCTCAGGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTACT
GGGCCAGGCRAGTACGTACGGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGGT

SEQ ID NO:
5604

hsIGH_2027_ D027_JOO1_|
GHD7-27_IGHJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGAGTACAGTGAGGGTTGAGGGCT
GGGGTCTCCCACGTGTITTTGGGGCTAACAGCGGAAGGGAGAGCACTGG
CAAAGGTGCTGGGGGTCCCCTGAACCCGACCCGCCCTGAGACCGCAGC
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTTT
GGCTGAGCTGAGAACCACTGTGC TAACTAGTACCGAGTACAGTGGTCG
ACATACTTCCAGCACTGGGGCCAGGGCACCCTGGTCACCGTCTCCTCA
GGTGAGTCTGCTGTCTGGGGATAGCGGGGAGCCAGGTGTACTGGGCCA
GGCAAGAGTACCGAGTACAGTGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5605

hsIGH_2028_ D001_J002_|
GHD1-01_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGACACTCTGGATCATCGCCCCGGTCTCTG
TGCGTCTTCCGCTAACTGGGGCTCCCAGTGCTCACCCCACAACTARAG
CGAGCCCCAGCCTCCAGAGCCCCCGAAGGAGATGCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCATCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCGGGGCAGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTACAACTGGAGACACTCTGGATCAT
CGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCGCAG
CCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTT
GGCTGAGCTGAGACACTCTGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5606

hsIGH_2029_ D002_J002_|
GHD1-07_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTCGGAACGGATCATCGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTARA
ACGAGCCACAGCCTCAGAGCCCCTGAAGGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCACAGGGCGCCCCGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGATTCGGARCGGATCAT
CGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCGCAG
CCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTT
GGCTGAGCTGATTCGGAACGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5607

hsIGH_2030_ D003_J002_|
GHD1-14_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGTAACGGGATCATCGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTARA
ATGAGCCACAGCCTCCGGAGCCCCCGCAGAGACCCCGCCCACRAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCCCGTCGGATTCC
GAACAGCCCCGAGTCACAGCGGGTATAACCGGAAAGTAACGGGATCAT
CGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCGCAG
CCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTT
GGCTGAGCTGAAAGTAACGGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5608
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hsIGH_2031_ D004_J002_|
GHD1-20_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTCTCCTAGGATCATCGTCTICTGTGGGTG
TTCCGCTAGCTGGGGCCCCCAGTGCTCACCCCACACCTAAAGCGAGCC
CCAGCCTCCAGAGCCCCCTAAGCATTCCCCGCCCAGCAGCCCAGCCCC
TGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGAGTCTCCTAGGATCAT
CGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCGCAG
CCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTT
GGCTGAGCTGAGTCTCCTAGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5609

hsIGH_2032_ D005_J002_|
GHD1-26_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGAGTGTCGGATCATCAGGCCTCAGGCTC
TGTGGGTGCCGCTAGCTGGGGCTGCCAGTCCTCACCCCACACCTAAGG
TGAGCCACAGCCGCCAGAGCCTCCACAGGAGACCCCACCCAGCAGCCC
AGCCCCTACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGGTGGATTCT
GARCAGCCCCGAGTCACGGTGGGTATAGTGGGAGCTAGAGTGTCGGAT
CATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCG
CAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGT
TTTGGCTGAGCTGAAGAGTGTCGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5610

hsIGH_2033_ D006_J002_|
GHD2-02_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGAAGGATCATCAAAGGAGGAGCCC
CCTGTACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCCACACACCCTGAGTITTC
AGACAAAAACCCCCTGGAAATCATAGTATCAGCAGGAGAACTAGCCAG
AGACAGCAAGAGGGGACTCAGTGACTCCCGCGGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATAT TGTAGTAGTACCAGCTGCTG
TTCCGAAGGATCATCGTCGACTGC TGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGC
CCTGGAGACCGCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACC
AGCCGCAGGGTTTTGGCTGAGCTGAGTTCCGAAGGATCATCCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5611

hsIGH_2034_ D007_J002_|
GHD2-08_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTIGGATCATCARAGGAGGAGCCC
CTTGTTCAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCAAGACACCCAGAGTTTC
AGACAMRAMACCCCCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGCCAG
AGCCAGCRAGATGGGGCTCAGTGACACCCGCAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTACTAATGGTGTATGCTC
GTTACTTGGATCATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGC
CCTGGAGACCGCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACC
AGCCGCAGGGTTTTGGCTGAGCTGACGTTACTTGGATCATCCTGATGG
CGCGAGGGAGGC -

SEQ ID NO:
5612

hsIGH_2035_ D008_J002_|
GHD2-15_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACGGATCATCAAAGGAGGAGCCC
CCTATACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACACCCTGAGTTTC
AGACAACAACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAACAGACCAA
AGCCAGCAAARAGGGACCTCGGTGACACCAGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTCTAGTGGTGGTAGCTGCTT
AGGAGACGGATCATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGL
CCTGGAGACCGCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACC
AGCCGCAGGGTTTTGGCTCGAGCTGATAGGAGACGGATCATCCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5613
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hsIGH_2036_ D009_J002_|
GHD2-21_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACGGATCATCAGCCCCCTGTACA
GCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACAGGCTCAGTTTCAGACAACA
ACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGGCCAGAGCCAGC
AAGAGGAGACTCGGTGACACCAGTCTCCTGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGTTCGTGTCACTGTGAGCATATTGTGGTGGTGACTGCTGTGT
CTACGGATCATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCT
GGAGACCGCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGC
CGCAGGGTTTTGGCTGAGCTGAGTGTCTACGGATCATCCTGATGGCGC
GAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5614

hsIGH_2037_ D010_J002_|
GHD3-03_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACGCGATCATCGTGGGCACGGACA
CTGTCCACCTAAGCCAGGGGCAGACCCGAGTGTCCCCGCAGTAGACCT
GAGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTACCTCCTICA
GGTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATTTTTGGAGTGGTTATTT
GCTACACGGATCATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGL
CCTGGAGACCGCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACC
AGCCGCAGGGTTTTGGCTGAGCTGATGCTACACGGATCATCCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5615

hsIGH_2038_ DO011_J002_|
GHD3-09_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAGGATCATCTGGGCACGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGATAGACCCGAGTGTCCCCACAGCAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCAGAGCCCTGCTGCCTCCTCCG
GTCAGCCCTGGACATCCCAGGTTTCCCCAGGCCTGCCGGTAGGTTTAG
AATGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATATTTTGACTGGTTATTA
ACTGCCAGGATCATCGTCGACTGCTGGGEGCCCCTGGACCCGACCCGEC
CCTGGAGACCGCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACC
AGCCGCAGGGTTTTGGCTGAGCTGAAACTGCCAGGATCATCCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5616

hsIGH_2039_ D012_J002_|
GHD3-10_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGGGATCATCCGATATTTTGACT
GGTTATTATAACCACAGTGTCACAGAGTCCATCAARAACCCATGCCTG
GAAGCTTCCCGCCACAGCCCTCCCCATGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCCGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGGCGGTAGGTTTGS
GGTGAGGTICTGTGTCACTGTGGTATTACTATGGTTCGGGGAGTTATTT
TGGACTGGGATCATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGC
CCTGGAGACCGCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACC
AGCCGCAGGGTTTTGGCTGAGCTGATTGGACTGGGATCATCCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5617

hsIGH_2040_ D013_J002_|
GHD3-16_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACGGATCATCTGGACGCGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTTCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCAGATGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTATGATTACGTTTGGGGGAGTTA
TCGTTGTAGACACGGATCATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCG
ACCCGCCCTGGAGACCGCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCC
CCTACCAGCCGCAGGGTTTTGGCTGAGCTGAGTAGACACGGATCATCC
TGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5618
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hsIGH_2041_ DO014_J002_|
GHD3-22_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACGGATCATCTGGGC ATGGACAG
TGTCCACCTAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGETCCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGT TTCCCCAGGCC TGGCGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGATAGTAGTGGTTATTC
ACTGTACGGATCATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGC
CCTGGAGACCGCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACC
AGCCGCAGGGTTTTGGCTGAGCTGACACTGTACGGATCATCCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5619

hsIGH_2042_ D015_J002_|
GHD4-04_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCGGATCATCCAAGGGTGAGTCA
GACCCTCCTGCCCTCGATGGCAGGCGGAGARAGATTCAGARAGGTCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGARAAGGCCTCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGTCCTCCTACTGTGTGACTACAGTAGATGATCCGGATCATC
GTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCGCAGC
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTIG
GCTGAGCTGAGATGATCCGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5620

hsIGH_2043_ D016_J002_|
GHD4-11_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATAGGATCATCTGCCTCTCTCCCC
AGTGGACACCCTCTTCCAGGACAGTCCTCAGTGGCATCACAGCGGCCT
GAGATCCCCAGGACGCAGCACCGCTGTCAATAGGGGCCCCAAATGCCT
GGACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGTCTCTGGCCACACTCGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACAGTACGCCAATAGGATCATC
GTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCGCAGC
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTITTIG
GCTGAGCTGACGCCAATAGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5621

hsIGH_2044_ D017_J002_|
GHD4-17_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTGGATCATCGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCGATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGAAAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCARATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGCCGCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGCCCCTCCTACTGTGTGACTACGGTGTCAAGCCTGGATCATC
GTCGACTGCTGGGGGECCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCGCAGL
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTTG
GCTGAGCTGATCAAGCCTGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5622

hsIGH_2045_ D018_J002_|
GHD4-23_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTGGATCATCGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCAATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGARAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGTGTGGGAAAGGCCTCTGGCCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACGGTGGTAACGTGTGTGGATC
ATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCGC
AGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTT
TTGGCTGAGCTGAACGTGTGTGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5623
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hsIGH_2046_ D019_J002_|
GHD5-05_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAGGATCATCAGAGGCCTCTCCA
GGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCATGTCCCCA
GTCCTGGGGGGCCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCTCTATICCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTCCGTCTAGGAT
CATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCG
CAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGT
TTTGGCTGAGCTGATCCGTCTAGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5624

hsIGH_2047_ D020_J002_|
GHD5-12_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGARAGAGCTGGGATCATCGCAGAGGCCTCTC
CAGGGAGACACTGTGCATGTCTGGTACCTAAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCTCAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGCGATGTCAGACTGTGGTGGATATAGTGGCTACGAAGAGCTGG
GATCATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGA
CCGCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAG
GGTTTTGGCTGAGCTGARAGAGCTGGGATCATCCTGATGGCGCGAGGG
AGGC

SEQ ID NO:
5625

hsIGH_2048_ D021_J002_|
GHD5-18_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCGGATCATCGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTATCGCTCGGAT
CATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCG
CAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGT
TTTGGCTGAGCTGATATCGCTCGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5626

hsIGH_2049_ D022_J002_|
GHD5-24_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCGGATCATCGCAGAGGCCTICTC
CAGGGGGACACAGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCAGGCTCTC
TAGCACTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGT TATT
GTCAGGGGGTGCCAGGCCGTGGTAGAGATGGCTACATCAGATGCGGAT
CATCGTCGACTGCTGGGGEGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCG
CAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGT
TTTGGCTGAGCTGATCAGATGCGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGG
c

SEQ ID NO:
5627

hsIGH_2050_ D023_J002_|
GHD6-06_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCAGGATCATCAGGCAGCTGACTC
CTGACTTGGACGCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGATGAGGACGCCCCGTCAAGGCCAGARRAGACCAAGTTG
TGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGTCCCCAAACAAACCAGGAACGTTTCT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGAGTATAGCAGCTGTGTAGCAGGATCA
TCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCGCA
GCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTT
TGGCTGAGCTGAGTGTAGCAGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5628
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hsIGH_2051_ D024_J002_|
GHD6-13_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGT TGGATCATCAGGCAGCTGACCC
CTGACTTGGACCCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGCGCAGGCLCCCC
AGAACCAGGGTTGAGGGACGCCCCGTCAAAGCCAGACAAAACCAAGGG
GTGTTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCARAMCAGACCAGGAGGTTTICT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGGGTATAGCAGCAGCTTGGCAGTTGGA
TCATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACC
GCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGG
TTTTGGCTGAGCTGATGGCAGTTGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5629

hsIGH_2052_ D025_J002_|
GHD6-19_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAAGGATCATCTGAGGTAGCTGGC
CTCTGTCTCGGACCCCACTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCC
CAARACCAGGGTTGAGGGATGATCCGTCAAGGCAGACAAGACCAAGGG
GCACTGACCCCAGCAAGGGAAGGCTCCCAAACAGACGAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTATCACAGTGGGGTATAGCAGTGGCTCAGTCCAAGGA
TCATCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGALCC
GCAGCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGG
TTTTGGCTGAGCTGACAGTCCAAGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5630

hsIGH_2053_ D026_J002_|
GHD6-25_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGGGATCATCCAGCTGGCCTCTG
TCTCGGACCCCCATTCCAGACACCAGACAGAGGGACAGGCCCCCCAGA
ACCAGTGTTGAGGGACACCCCTGTCCAGGGCAGCCAAGTCCAAGAGGC
GCGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCARACAANCCAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTGTCACAGTCGGGTATAGCAGCGTACGTACGGGATCA
TCGTCGACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCGCA
GCCACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTT
TGGCTGAGCTGATACGTACGGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5631

hsIGH_2054_ D027_J002_|
GHD7-27_IGHJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGAGGATCATCAGGGTTGAGGGCT
GGGGTCTCCCACGTGTT TTGGGGCTARCAGCGGAAGGGAGAGCACTGG
CARAGGTGCTGGGGGTCCCCTGAARCCCGACCCGCCCTGAGACCGCAGC
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTTT
GGCTGAGCTGAGAACCACTGTGCTAACTAGTACCGAGGATCATCGTCG
ACTGCTGGGGGCCCCTGGACCCGACCCGCCCTGGAGACCGCAGCCACA
TCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTTGGCTG
AGCTGAAGTACCGAGGATCATCCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5632

hsIGH_2055_ D001_J003_|
GHD1-01_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGACACTCTTATTGGCGGCCCCGGTCTICTG
TGGGTGTTCCGCTAACTGGGGCTCCCAGTGCTCACCCCACAACTARAG
CGAGCCCCAGCCTCCAGAGCCCCCGAAGGAGATGCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCATCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCGGGGCAGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTACAACTGGAGACACTCTTATTGGC
GGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACTGTC
TCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTCCAG
GCACCAGGCCAGACACTCTTATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5633
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hsIGH_2056_ D002_J003_|
GHD1-07_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTCGGRAACTATTGGCGGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTAARL
ACGAGCCACAGCCTCAGAGCCCCTGAAGGAGACCCCGCCCACARGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCACAGGGCGCCCCGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGATTCGGARCTATTGGC
GGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACTGTC
TCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTCCAG
GCACCAGGCCATTCGGAACTATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5634

hsIGH_2057_ D003_J003_|
GHD1-14_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGTAACGTATTGGCGGGCCTCGGTCICT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTARLA
ATGAGCCACAGCCTCCGGAGCCCCCGCAGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCCCGTCGGATTCC
GAACAGCCCCGAGTCACAGCGGGTATAACCGGARAGTAACGTATTGGC
GGTCCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACTGTC
TCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTICTCTGTCCAG
GCACCAGGCCAAAGTAACGTATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5635

hsIGH_2058_ D004_J003_|
GHD1-20_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTCTCCTATATTGGCGGTCTCTGTGGGTG
TTCCGCTAGCTGGGGCCCCCAGTGCTCACCCCACACCTARAGCGAGCC
CCAGCCTCCAGAGCCCCCTAAGCATTCCCCGCCCAGCAGCCCAGCCCC
TGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGAGTCTCCTATATTGGC
GGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACTGTC
TCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTCCAG
GCACCAGGCCAGTCTCCTATATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5636

hsIGH_2059_ D005_J003_|
GHD1-26_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGAGTGTCTATTGGCGAGGCCTCAGGCTC
TGTGGGTGCCGCTAGCTGGGGCTGCCAGTCCTCACCCCACACCTAAGG
TGAGCCACAGCCGCCAGAGCCTCCACAGGAGACCCCACCCAGCAGCCC
AGCCCCTACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGGTGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTATAGTIGGGAGCTAGAGTGTCTATT
GGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACT
GTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTC
CAGGCACCAGGCCAAGAGTGTCTATIGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5637

hsIGH_2060_ D006_J003_|
GHD2-02_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGAATATTGGCGARAGGAGGAGCCC
CCTGTACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCCACACACCCTGAGTTTC
AGACAAADACCCCCTGGAAATCATAGTATCAGCAGGAGAACTAGCCAG
AGACAGCAAGAGGGGACTCAGTGACTCCCGCGGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATAT TGTAGTAGTACCAGCTGCTG
TTCCGAATATTGGCGGTCGACGGTACTTCCGATC TCTGGGECCGTGGCA
CCCTGGTCACTGTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAG
TCTTCTCTGTCCAGGCACCAGGCCAGTTCCGAATATTGGCGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5638
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hsIGH_2061_ D007_J003_|
GHD2-08_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTTATTIGGCGAAAGGAGGAGCCC
CTTGTTCAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCARGACACCCAGAGTTTC
AGACAARAACCCCCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGCCAG
AGCCAGCAAGATGGGGCTCAGTGACACCCGCAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTACTAATGGTGTATGCTC
GTTACTTTATTGGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCA
CCCTGGTCACTIGTCTCCTICAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAG
TCTTCTCTGTCCAGGCACCAGGCCACGTTACTTTATTGGCGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5639

hsIGH_2062_ D008_J003_|
GHD2-15_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACTATTGGCGAAAGGAGGAGCCC
CCTATACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACACCCTGAGTTTC
AGACAACAACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGARCAGACCARA
AGCCAGCAAAAGGGACCTCGGTGACACCAGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTGGTGGTAGCTGCTT
AGGAGACTATTGGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCA
CCCTGGTCACTGTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAG
TCTTCTCTGTCCAGGCACCAGGCCATAGGAGACTATTGGCGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5640

hsIGH_2063_ D009_J003_|
GHD2-21_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACTATTGGCGAGCCCCCTGTACA
GCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACAGGCTCAGTTTCAGACAACA
ACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGGCCAGAGCCAGT
AAGAGGAGACTCGGTGACACCAGTCTCCTGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGTTCGTGTCACTGTGAGCATATTGTGGTGGTGACTGCTGTGT
CTACTATTGGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCC
TGGTCACTGTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCT
TCTCTGTCCAGGCACCAGGCCAGTGTCTACTATTGGCGCTGATGGCGC
GAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5641

hsIGH_2064_ D010_J003_|
GHD3-03_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACTATTGGCGGTGGGCACGGACA
CTGTCCACCTAAGCCAGGGGCAGACCCGAGTGTCCCCGCAGTAGACCT
GAGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTACCTCCTCA
GGTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTGTICACTGTGGTATTACGATTTTTGGAGTGGTTATTT
GCTACACTATTGGCGGICGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCA
CCCTGGTCACTGTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAG
TCTTCTCTGTCCAGGCACCAGGCCATGCTACACTATTGGCGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5642

hsIGH_2065_ DO011_J003_|
GHD3-09_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGARCTGCCATATIGGCGTGGGCACGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGATAGACCCGAGTGTCCCCACAGCAGACCTG
AGRGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCAGAGCCCTGCTGCCTCCTCCG
GTCAGCCCTGGACATCCCAGGTTTCCCCAGGCCTGCCGGTAGGTTTAG
AATGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATATTTTGECTGGTTATTA
ACTGCCATATTGGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGECA
CCCTGGTCACTGTCTCCTCAGGTGAGTCCCAC TGCAGCCCCCTCCCAG
TCTTCTCTGTCCAGGCACCAGGCCARAACTGCCATATTGGCGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC ’

SEQ ID NO:
5643
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hsIGH_2066_ D012_J003_|
GHD3-10_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGTATTGGCGCGATATTTTGACT
GGTTATTATAACCACAGTGTCACAGAGTCCATCAAARACCCATGCCTG
GAAGCTTCCCGCCACAGCCCTCCCCATGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCCGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGGTTCGGGGAGTTATTIT
TGGACTGTATTGGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCA
CCCTGGTCACTGTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAG
TCTTCTCTGTCCAGGCACCAGGCCATTGGACTGTATTGGCGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5644

hsIGH_2067_ D013_J003_|
GHD3-16_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACTATTGGCGTGGACGCGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTTCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCAGATGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTATGATTACGTTTGGGGGAGTTA
TCGTTGTAGACACTATTGGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCC
GTGGCACCCTGGTCACTGTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCC
TCCCAGTCTTCICTGTCCAGGCACCAGGCCAGTAGACACTATTGGCGC
TGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5645

hsIGH_2068_ DO014_J003_|
GHD3-22_IGHJ3

GCCTIGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACTATTIGGCGTGGGCATGGACAG
TGTCCACCTAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTCCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGEGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTIGGACATCCCGGGTTITCCCCAGGCCTGGCGGETAGGTTTGA
AGTGAGGTICTGTGTCACTGTGGTATTACTATGATAGTAGTGGTTATTC
ACTGTACTATTGGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCA
CCCTGGTCACTGTICTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAG
TCTTICTCIGTCCAGGCACCAGGCCACACTGTACTATTGGCGCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5646

hsIGH_2069_ D015_J003_|
GHD4-04_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCTATTGGCGCAAGGGTGAGTCA
GACCCTCCTGCCCTCGATGGCAGGCGGAGAAGATTCAGAAAGGTCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGCCTCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGTCCTCCTACTGTGTGACTACAGTAGATGATCCTATTGGCG
GTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACTGTCT
CCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTCCAGG
CACCAGGCCAGATGATCCTATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGGT

SEQ ID NO:
5647

hsIGH_2070_ D016_J003_|
GHD4-11_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATATATTGGCGTGCCTCTCTCCCC
AGTGGACACCCTCTTCCAGGACAGTCCTCAGTGGCATCACAGCGGCCT
GAGATCCCCAGGACGCAGCACCGCTGTCAATAGGGGCCCCAAATGCCT
GGACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGTCTCTGGCCACACTCGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACAGTACGCCAATATATTGGCG
GTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACTGTCT
CCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTCCAGG
CACCAGGCCACGCCAATATATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5648
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hsIGH_2071_ D017_J003_|
GHD4-17_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCUCGCTCAGTCAAGCCTTATTGCGCGGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCGATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGAAAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGARAGGCCGCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGCCCCTCCTACTGTGTGACTACGGTGTCAAGCCTTATTGGCG
GTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACTGTCT
CCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTCCAGG
CACCAGGCCATCAAGCCTTATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5649

hsIGH_2072_ D018_J003_|
GHD4-23_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTTATTGGCGGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCAATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGARAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGE
ACCAGGGCCTGTGTGGGARAAGGCCTCTGGCCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACGGTGGTAACGTGTGTTATTG
GCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACTG
TCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTCC
AGGCACCAGGCCAACGTGTGTTATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGGT

SEQ ID NO:
5650

hsIGH_2073_ D019_J003_|
GHD5-05_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTATATTGGCGAGAGGCCTCTCCA
GGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCATGTCCCCA
GTCCTGGGGGGCCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCTCTATTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTCCGTICTATATT
GGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACT
GTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTC
CAGGCACCAGGCCATCCGTCTATATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGG
c

SEQ ID NO:
5651

hsIGH_2074_ D020_J003_|
GHD5-12_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGTATTGGCGGCAGAGGCCTCTC
CAGGGAGACACTGTGCATGTCTGGTACCTAAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCTCAGCTGTICTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGCGATGTCAGACTGTGGTGGATATAGTGGCTACGAAGAGCTGT
ATTGGCGGTCGACGGTACT TCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTC
ACTGTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCT
GTCCAGGCACCAGGCCARARGAGCTGTATTGGCGCTCGATGGCGUGAGGG
AGGC .

SEQ ID NO:
5652

hsIGH_2075_ D021_J003_|
GHD5-18_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCTATTGGCGGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACTGIGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTATCGCTCTATT
GGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCALT
GTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTICTCTGTC
CAGGCACCAGGCCATATCGCTCTATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5653
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hsIGH_2076_ D022_J003_|
GHD5-24_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGUTATTGGCGGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACAGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCAGGCTCTC
TAGCACTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGIGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGCCAGGCCGTGGTAGAGATGGCTACATCAGATGCTATT
GGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACT
GTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTICTCTGTC
CAGGCACCAGGCCATCAGATGCTATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5654

hsIGH_2077_ D023_J003_|
GHD6-06_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCATATTGGCGAGGCAGCTGACTC
CTGACTTGGACGCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGATGAGGACGCCCCGTCAAGGCCAGARAAGACCAAGTTG
TGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGTCCCCARACARACCAGGAACGTTTICT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGAGTATAGCAGCTGTGTAGCATATTGG
CGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGBGCCGTGGCACCCTGGTCACTGT
CTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTCCA
GGCACCAGGCCAGTGTAGCATATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5655

hsIGH_2078_ D024_J003_|
GHD6-13_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTTATTGGCGAGGCAGCTGACCC
CTGACTTGGACCCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGCGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGTTGAGGGACGCCCCGTCAAAGCCAGACARARACCAAGGG
GTGTTIGAGCCCAGCAAGGGAAGGC CCCCAAACAGACCAGGAGGTTTCT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTCGGGTATAGCAGCAGCTTGGCAGTTTAT
TGGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCAC
TGTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGT
CCAGGCACCAGGCCATGGCAGTTTATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5656

hsIGH_2079_ D025_J003_|
GHD6-19_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAATATTGGCGTGAGGTAGCTGGC
CTCTGTCTCGGACCCCACTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGLCCCCC
CAAAACCAGGGTTGAGGGATGATCCGTCAAGGCAGACAAGACCAAGGG
GCACTGACCCCAGCAAGGGAAGGCTCCCAAACAGACGAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTATCACAGTGGGGTATAGCAGTGGCTCAGTCCAATAT
TGGCGGTCGACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCAC
TGTCTCCTCAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGT
CCAGGCACCAGGCCACAGTCCAATATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5657

hsIGH_2080_ D026_J003_|
GHD6-25_IGHJ3

GCCTITGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGTATTGGCGCAGCTGGCCTCIG
TCTCGGACCCCCATTCCAGACACCAGACAGAGGGACAGGCCCCCCAGA
ACCAGTGTTGAGGGACACCCCTGTCCAGGGCAGCCAAGTCCAAGAGGC
GCGCTIGAGCCCAGCARGGGAAGGCCCCCAAACAAACCAGGAGGTTITCT
GAAGCTGTCTGTGTCACAGTCGGGTATAGCAGCGTACGTACGTATTGG
CGGTCGACGGTACTTCGATCTC TGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACTGT
CTCCICAGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTCCA
GGCACCAGGCCATACGTACGTATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGGT

SEQ ID NO:
5658
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hsIGH_2081_ D027_J003_|
GHD7-27_IGHJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGATATTGGCGAGGGTTGAGGGCT
GGGGTCTCCCACGTGTTTTGGGGCTAACAGCGGARAGGGAGAGCACTGG
CAAAGGTGCTGGGGGTCCCCTGRACCCGACCCGCCCTGAGACCGCAGC
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTTT
GGCTGAGCTGAGAACCACTGTGCTAACTAGTACCGATATTGGCGGTCG
ACGGTACTTCGATCTCTGGGGCCGTGGCACCCTGGTCACTGTCTCCTIC
AGGTGAGTCCCACTGCAGCCCCCTCCCAGTCTTCTCTGTCCAGGCACC
AGGCCAAGTACCGATATTGGCGCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5659

hsIGH_2082_ D001_J004_|
GHD1-01_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGACACTCTAGGCTTGAGCCCCGEGTCTICTG
TGGGTGTTCCGCTAACTGGGGCTCCCAGTGCTCACCCCACAACTAANG
CGAGCCCCAGCCTCCAGAGCCCCCGAAGGAGATGCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCATCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCGGGGCAGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTACARCTGGAGACACTCTAGGCTTG
AGTCGACAAGTGCTIGGAGCACTCGGGCCAGGGCAGCCCGGCCACCGT
CTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCLGGGGTC
TGTGTGGCTGGGACACTCTAGGCTTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5660

hsIGH_2083_ D002_J004_|
GHD1-07_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTCGGAACAGGCTTGAGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTAAR
ACGAGCCACAGCCTCAGAGCCCCTGAAGGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCACAGGGCGCCCCGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGATTCGGARCAGGCTTG
AGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCACCGT
CTCCCTGGGAACGTCRACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGGGETC
TGTGTGGCTGGTTCGGARCAGGCTTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5661

hsIGH_2084_ D003_J004_|
GHD1-14_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGTAACGAGGCTTGAGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTARA
ATGAGCCACAGCCTCCGGAGCCCCCGCAGAGACCCCGCCCACAAGCCC

AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGC TCAGGGCGCCCCGTCGGATTCC

GAACAGCCCCGAGTCACAGCGGGTATAARCCGGAAAGTARACGAGGCTTG
AGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCACCGT
CTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGGGTC
TGTGTGGCTGGAAGTAACGAGGCTTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5662

hsIGH_2085_ D004_J004_|
GHD1-20_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTCTCCTARGGCTTGAGTCTCTGTIGGGTG
TTCCGCTAGCTGGGGCCCCCAGTGCTCACCCCACACCTARAGCGAGCC
CCAGCCTCCAGAGCCCCCTAAGCATTCCCCGCCCAGCAGCCCAGCCCC
TGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGC TCAGGGCGCCTGGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGAGTCTCCTAAGGCTTG
AGTCGACAAGTGCTIGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCACCGT
CTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGGGTC
TGTGTGGCTGGGTCTCCTAAGGCTTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5663
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hsIGH_2086_ D005_J004_|
GHD1-26_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGAGTGTCAGGCTTGAAGGCCTCAGGCTC

TGTGGGTGCCGC TAGCTGGGGCTGCCAGTCCTCACCCCACACCTAAGG -

TGAGCCACAGCCGCCAGAGCCTCCACAGGAGACCCCACCCAGCAGCCC
AGCCCCTACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGGTGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTATAGTGGGAGC TAGAGTGTCAGGC
TTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCAC
CGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGE
GTCTGTGTGGCTGGAGAGTGTCAGGCTIGACTIGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5664

hsIGH_2087_ D006_J004_|
GHD2-02_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGT TCCGARAGGC TTGAAARGGAGGAGCCT
CCTGTACAGCACTGGGCTCAGAGTCC TCTCCCACACACCCTGAGTTTC
AGACAAAAACCCCCTGGARATCATAGTATCAGCAGGAGAACTAGCCAG
AGACAGCAAGAGGGGACTCAGTGACTCCCGCGGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTAGTACCAGC TGCTG
TTCCGARAGGCTTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGE
AGCCCGGCCACCGTCTCCC TGGGAACGTCACCCC TCCCTGCC TGGGTC
TCAGCCCGGGGEGTCTGTGTGGCTGGGTTCCGARAGGC TTGACTGATGS
CGCGAGGGAGGC '

SEQ ID NO:
5665

hsIGH_2088_ D007_J004_|
GHD2-08_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTAGGCTTGAAARGGAGGAGCCC
CTTGTTCAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCAAGACACCCAGAGTTTC
AGACAAAMACCCCCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGCCAG
AGCCAGCAAGATGGGGCTCAGTGACACCCGCAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTACTAATGGTGTATGCTC
GTTACTTAGGCTTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGC
AGCCCGGCCACCGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTC
TCAGCCCGOGGGTCTGTGTGGCTGGCGTTACTTAGGCTTGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5666

hsIGH_2089_ D008_J004_|
GHD2-15_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACAGGCTTGAARAGGAGGAGCCT
CCTATACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACACCCTGAGTTTC
AGACAACAACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAACAGACCAR
AGCCAGCAAAAGGGACCTCGGTGACACCAGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTICACTGTGAGGATATTIGTAGTGGTGGTAGCTGCTT
AGGAGACAGGCTTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGC
AGCCCGGCCACCGTCTCCCTEGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTC
TCAGCCCGGGEGGTCTGTGCTGGC TGGTAGGAGACAGGCTTGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5667

hsIGH_2090_ D009_J004_|
GHD2-21_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACAGGCTTGAAGCCCCCTGTACA
GCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACAGGCTCAGTTTCAGACAACA
ACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGGCCAGAGCCAGC
AAGAGGAGACTCGGTGACACCAGTCTCCTGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGTTCGTGTCACTGTGAGCATATTGTGGTGGTGACTGCTGTGT
CTACAGGCTTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGC
CCGGCCACCGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCA
GCCCGGGGETCTGTGTGGCTGGGTGTCTACAGGCTTGACTGATGGCGC
GAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5668
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hsIGH_2091_ D010_J004_|
GHD3-03_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACAGGCTTGAGTGGGCACGGACA
CTGTCCACCTAAGCCAGGGGCAGACCCGAGTGTCCCCGCAGTAGACCT
GAGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTACCTCCTCA
GGTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTIGGTATTACGATTTTTGGAGTGGTTATTT
GCTACACAGGCTTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGT
AGCCCGGCCACCGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTC
TCAGCCCGGGGGTCTGTGTGGCTGGTGCTACACACGGC TTGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5669

hsIGH_2092_ DO011_J004_|
GHD3-09_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAAGGCTTGATGGGCACGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGATAGACCCGAGTGTCCCCACAGCAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCAGAGCCCTGCTGCCTCCTCCG
GTCAGCCCTGGACATCCCAGGTTTCCCCAGGCCTGCCGGTAGGTTTAG
AATGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATATTTTGACTGGTTATTA
ACTGCCAAGGCTTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGC
AGCCCGGCCACCGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTC
TCAGCCCGGGGGTCTGTGTGGCTGGAACTGCCAAGGC TTGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5670

hsIGH_2093_ D012_J004_|
GHD3-10_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTIGGACTGAGGCTTGACGATATTTTGACT
GGTTATTATAACCACAGTGTCACAGAGTCCATCAAAAACCCATGCCTG
GAAGCTTCCCGCCACAGCCCTCCCCATGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCCGGACATCCCGGGTITCCCCAGGC TGGGCGGTAGGTTTGE
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGGTTCGGGGAGTTATTT
TGGACTGAGGCTTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGT
AGCCCGGCCACCGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTC
TCAGCCCGGGGGTCTGTGTGGCTGGTTGGACTGAGGCTTGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5671

hsIGH_2094_ D013_J004_|
GHD3-16_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACAGGCTTGATGGACGCGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTTCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGC TGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCAGATGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTICTGTGTCACTGTGGTATTATGATTACGTTTGGGGGAGTTA
TCGTTGTAGACACAGGCTTGAGTCGACAAGTGCT TGGAGCACTGGGGC
CAGGGCAGCCCGGCCACCGTCTCCCTGGGRACGTCACCCCTCCCTGCC
TGGGTCTCAGCCCGGGGGTCTGTGTGGCTGGGTAGACACAGGCTTGAC
TGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5672

hsIGH_2095_ DO014_J004_|
GHD3-22_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACAGGCTTGATGGGCATGGACAG
TGTCCACCTAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTCCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCTGGCGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGATAGTAGTGGTTATTC
ACTGTACAGGCTTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGT
AGCCCGGCCACCGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTC
TCAGCCCGGGGGTCTGTGTGGCTGGCACTGTACAGGCTTGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5673
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hsIGH_2096_ D015_J004_|
GHD4-04_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCAGGCTTGACAAGGGTGAGTCA
GACCCTCCTGCCCTCGATGGCAGGCGGAGARGATTCAGAAAGGTCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGCCTCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGARAGGGTCCTCCTACTGTGTGACTACAGTAGATGATCCAGGCTTGA
GTCGACARGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCACCGTC
TCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGGGTCT
GTGTGGCTGGGATGATCCAGGCTTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5674

hsIGH_2097_ D016_J004_|
GHD4-11_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATAAGGCTTGATGCCTICTCTCCCC
AGTGGACACCCTCTTCCAGGACAGTCCTCAGTGGCATCACAGCGGCCT
GAGATCCCCAGGACGCAGCACCGCTGTCAATAGGGGCCCCAARTGCCT
GGACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGTCTCTGGCCACACTCGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACAGTACGCCAATAAGGCTTGA
GTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCACCGTC
TCCCTGGGAARCGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGEGGTCT
GTGTGGCTGGCGCCAATARGGCTTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5675

hsIGH_2098_ DO017_J004_|
GHD4-17_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTAGGCTTGAGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCGATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGARAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGAARGGCCGC TGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGCCCCTCCTACTGTGTGACTACGGTGTCARGCCTAGGCTTGA
GTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCACCGTIC
TCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGGGTCT
GTGTGGCTGGTCAAGCCTAGGCT TGAC TGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5676

hsIGH_2099_ D018_J004_|
GHD4-23_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTAGGCTTGAGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCAATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGARAAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGTGTGGGAAAGGCCTCTGGCCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACGGTGGTAACGTGTGTAGGCT
TGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCRACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCACT
_GTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGGG
TCTGTGTGGCTGGACGTGTGTAGGC TTGACTGATGGCGCGAGGGAGGT

SEQ ID NO:
5677

hsIGH_2100_ DO019_J004_|
GHD5-05_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAMAGGCTTGAAGAGGCCTCTCCA
GGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCATGTCCCCA
GTCCTGGGGGGCCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCTCTATTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTCCGTCTRAAGGC
TTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCAC
CGTCTCCCTGGGARCGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGE
GTCTGTGTGGCTGGTCCGTCTAAGGCT TGACTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5678
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hsIGH_2101_ D020_J004_|
GHD5-12_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGAGGCTTGAGCAGAGGCCTCTC
CAGGGAGACACTGTGCATGTCTGGTACCTAAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCTCAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGRAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGCGATGTCAGACTGTGGTGGATATAGTGGCTACGAAGAGCTGA
GGCTTGAGTCGACARGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGC
CACCGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCG
GGGGTCTGTGTGGCTGGAAGAGCTGAGGCTTGACTGATGGCGCGAGGG
AGGC

SEQ ID NO:
5679

hsIGH_2102_ D021_J004_|
GHD5-18_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCAGGCTTGAGCAGAGGCCTICTC
CAGGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTITCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTATCGCTCAGGC
TTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCAL
CGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGE
GICTGTGTGGCTGGTATCGCTCAGGCTTGACTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5680

hsIGH_2103_ D022_J004_|
GHD5-24_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCAGGCTTGAGCAGAGGCLCTCTC
CAGGGGGACACAGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCAGGCTICTC
TAGCACTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTIGGACCCTCCCTIGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGCCAGGCCGTGETAGAGATGGC TACATCAGATGCAGGT
TTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGLCAGCCCGGCCAL
CGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTIGCCIGGGTCTCAGCCCGGGG
GICTGTGTGGCTGGTCAGATGCAGGCTTGACTGATGGCECGAGGGAGS
cC

SEQ ID NO:
5681

hsIGH_2104_ D023_J004_|
GHD6-06_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCAAGGCTTGARGGCAGCTGACTC
CTGACTTGGACGCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCCC
AGRACCAGGGATGAGGACGCCCCGTCAAGGCCAGARAAGACCAAGTTG
TGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGTCCCCAAACAAACCAGGARCGTTTCT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGAGTATAGCAGCTGTGTAGCAAGGCTT
GAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCACCE
TCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGGEET
CTGTGTGGCTGGGTGTAGCAAGGCTTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5682

hsIGH_2105_ D024_J004_|
GHD6-13_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTAGGCTTGAAGGCAGCTGACCC
CTGACTTGGACCCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGCGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGTTGAGGGACGCCCCGTCARAGCCAGACAAAACCRAGGG
GTGTTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCARACAGACCAGGAGGTTTCT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGGGTATAGCAGCAGC TTGGCAGT TAGG
CTTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCA
CCGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGG
GGTCTGTGTGGCTGGTGCCAGTTAGCGCTTGACTGATGGC GCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5683
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hsIGH_2106_ D025_J004_|
GHD6-19_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAAAGGCTTGATGAGGTAGCTGGC
CTCTGTCTCGGACCCCACTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCC
CAARAACCAGGGTTGAGGGATGATCCGTCAAGGCAGACAAGACCAAGGG
GCACTGACCCCAGCAAGGGAAGGCTCCCAAACAGACGAGGAGGTTTCT
GARGCTGTCTGTATCACAGTGGGGTATAGCAGTGGCTCAGTCCAAAGG
CTTGAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCA
CCGTCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGE
GGTCTGTGTGGCTGGCAGTCCAAAGGCTTGACTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5684

hsIGH_2107_ D026_J004_|
GHD6-25_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGAGGCTTGACAGCTGGCCTCTG
TCTCGGACCCCCATTCCAGACACCAGACAGAGGGACAGGCCCCCCAGA
ACCAGTGTTGAGGGACACCCCTGTCCAGGGCAGCCARGTCCAAGAGGT
GCGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCAAACARACCAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTGTCACAGTCGGGTATAGCAGCGTACGTACGAGGCTT
GAGTCGACAAGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCACCG
TCTCCCTGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGGET
CTGTGTGGCTGGTACGTACGAGGCTTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5685

hsIGH_2108_ D027_J004_|
GHD7-27_IGHJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGAAGGCTTGAAGGGTTGAGGGCT
GGGGTCTCCCACGTGTTT TGGGGCTAACAGCGGAAGGGAGAGCACTGG
CAARGGTGCTGGGGGTCCCCTGAACCCGACCCGCCCTGAGACCGCAGC
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTTT
GGCTGAGC TGAGAACCACTGTGCTRAACTAGTACCGAAGGC TTGAGTCG
ACAARGTGCTTGGAGCACTGGGGCCAGGGCAGCCCGGCCACCGTCTCCC
TGGGAACGTCACCCCTCCCTGCCTGGGTCTCAGCCCGGGGGTCTGTGT
GGCTGGAGTACCGAAGGC TTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5686

hsIGH_2109_ D001_J005_|
GHD1-01_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGACACTCTACACACGTGCCCCGGTCTICTG
TGGGTGTTCCGCTAACTGGGGCTCCCAGTGCTCACCCCACAACTAARG
CGAGCCCCAGCCTCCAGAGCCCCCGAAGGAGATGCCGCCCACRAGCCC
AGCCCCCATCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCEGEGCAGATTCT
GARCAGCCCCGAGTCACGGTGGGTACAACTGGAGACACTCTACACACG
TGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCRAAGGGACAATGGTCACCGTCICT
TCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCTCTGGGCCCAGCGTC
CTCTGTCCTGGGACACTCTACACACGTC TGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5687

hsIGH_2110_ D002_J005_|
GHD1-07_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTCGGAACACACACGTGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTARA
ACGAGCCACAGCCTCAGAGCCCCTGAAGGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCACACGGGCGCCCCGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGAT TCGGAACACACACG
TGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACARATGGTCACCGTCTICT
TCAGGTRAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCTCTGGGCCCAGCGTC
CTCTGTCCTGGTTCGGAACACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5688
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hsIGH_2111_ D003_J005_|
GHD1-14_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGTAACGACACACGTGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTAAA
ATGAGCCACAGCCTCCGGAGCCCCCGCAGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCCCGTCGGATTCC
GAACAGCCCCGAGTCACAGCGGGTATAACCGGAAAGTAACGACACACG
TGTCGACCTTTTGATATCTGEGGCCAAGGGACAATGGTCACCGTCTCT
TCAGGTAAGATGGCTITCCTICTGCCTCCTTTCTCTGGGCCCAGCGTC
CTCTGTCCTGGAAGTAACGACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5689

hsIGH_2112_ D004_J005_|
GHD1-20_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTCTCCTAACACACGTGTCTCTGTGGGTG
TTCCGCTAGCTGGGGCCCCCAGTGCTCACCCCACACCTAAAGCGAGCC
CCAGCCTCCAGAGCCCCCTAAGCATTCCCCGCCCAGCAGCCCAGCCCC
TGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGTCGGATTCT
GAARCAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGAGTCTCCTAACACACG
TGTCGACCTTTTGATATC TGGGGCCARGGGACAATGGTCACCGTCTCT
TCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTITCTCTGGGCCCAGCGTC
CTCTGTCCTGGGTCTCCTAACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5690

hsIGH_2113_ D005_J005_|
GHD1-26_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGAGTGTCACACACGTAGGCCTCAGGCTC
TGTGGGTGCCGCTAGCTGGGGCTGCCAGTCCTCACCCCACRCCTARGS
TGAGCCACAGCCGCCAGAGCCTCCACAGGAGACCCCACCCAGCAGCCC
AGCCCCTACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGCGGCGCCTGGGTGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTATAGTGGGAGCTAGAGTGTCACALC
ACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACAARTGGTCACCGTC
TCTTCAGGTAAGATGGCTTTICCTTCTGCCTCCTTTCTCTGGGCCCAGC
GTCCTCTGTCCTGGAGAGTGTCACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGG
c

SEQ ID NO:
5691

hsIGH_2114_ D006_J005_|
GHD2-02_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGARACACACGTAAAGGAGGAGCCC
CCTGTACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCCACACACCCTGAGTTTC
AGACAAAARCCCCCTGGAAATCATAGTATCAGCAGGAGARCTAGCCAG
AGACAGCAAGAGGGGACTCAGTGACTCCCGCGGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTAGTACCAGCTGCTG
TTCCGAAACACACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCARGGGACARA
TGGTCACCGTCTCTTCAGGTARGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCT
CTGGGCCCAGCGTCCTCTGTCCTGGGTTCCGAARCACACGTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5692

hsIGH_2115_ D007_J005_|
GHD2-08_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTACACACGTAAAGGAGGAGCCC
CTTGTTCAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCAAGACACCCAGAGTTTC
AGACAAAMAACCCCCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGCCAG
AGCCAGCAAGATGGGGCTCAGTGACACCCGCAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTACTAATGGTGTATGCTC
GTTACTTACACACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCARGGGACAA
TGGTCACCGTCTCTTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCT
CTGGGCCCAGCGTCCTCTGTCCTGGCGTTACTTACACACGTCTGRTGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5693
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hsIGH_2116_ D008_J005_|
GHD2-15_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACACACACGTAAAGGAGGAGCCC
CCTATACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACACCCTGAGTTTC
AGACAACAACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAACAGACCAA
AGCCAGCAAAAGGGACCICGGTGACACCAGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTIGTCACTGTGAGGATATTGTAGTGGTGGTAGCTGCTT
AGGAGACACACACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACAA
TGGTCACCGTCTCTTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCT
CTGGGCCCAGCGTCCTCTGTCCTGGTAGGAGACACACACGTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5694

hsIGH_2117_ D009_J005_|
GHD2-21_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACACACACGTAGCCCCCTGTACA
GCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACAGGCTCAGTTTCAGACAACA
ACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGGCCAGAGCCAGC
AAGAGGAGACTCGGTGACACCAGTCTCCTGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGTTCGTGTCACTGTGAGCATATTGTGGTGGTGACTGCTGTIGT
CTACACACACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACAATGG
TCACCGTCTCTTCAGGTARAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTITTCTCTG
GGCCCAGCGTCCTCTGTCCTGGGTGTCTACACACACGTCTGATGGCGC
GAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5695

hsIGH_2118_ D010_J005_|
GHD3-03_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACACACACGTGTGGGCACGGACA
CTGTCCACCTAAGCCAGGGGCAGACCCGAGTGTCCCCGCAGTAGACCT
GAGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTACCTCCTICA
GGTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTIGTGTCACTGTGGTATTACGATTTTTGGAGTGGTTATTT
GCTACACACACACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGRCAA
TGGTCACCGTCTCTTCAGGTARAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCT
CTGGGCCCAGCGTCCTCIGTCCTGGTGCTACRACACACACGTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5696

hsIGH_2119_ DO011_J005_|
GHD3-09_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAACACACGTTGGGCACGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGATAGACCCGAGTGTCCCCACAGCAGALCCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCAGAGCCCTGCTGCCTCCTCCG
GTCAGCCCTGGACATCCCAGGTTTCCCCAGGCCTGCCGGTAGGTTTAG
AATGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATATTTTGACTGGTTATTA
ACTGCCARCACACGTGTICGACCTTTTGATATCTGGGGCCARGGGACAR
TGGTCACCGTCTCTTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCT
CTGGGCCCAGCGTCCTICTGTCCTGGAACTGCCARCACACGTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5697

hsIGH_2120_ D012_J005_|
GHD3-10_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTIGGACTGACACACGTCGATATTTTGACT
GGTTATTATRAACCACAGTGTCACAGAGTCCATCARARACCCATGCCTG
GAAGCTTCCCGCCACAGCCCTCCCCATGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCCGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGGTTCGGGGAGTTATTT
TGGACTGACACACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACAR
TGGTCACCGTCTCTITCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCT
CTGGGCCCAGCGTCCTCTGTCCTGGTTGGACTGACACACGTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5698
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hsIGH_2121_ D013_J005_|
GHD3-16_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACACACACGTTGGACGCGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTTCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCAGATGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTATGATTACGTTTGGGGGAGTTA
TCGTTGTAGACACACACACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAG
GGACAATGGTCACCGTCTCTTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTC
CTTTCTCTGGGCCCAGCGTCCTCTGTCCTGGGTAGACACACACALGTC
TGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5699

hsIGH_2122_ D014_J005_|
GHD3-22_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACACACACGTTGGGCATGGACAG
TGTCCACCTAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTCCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACRGCCTCCCCTCGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCC TGGCGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGATAGTAGTGGTTATTC
ACTGTACACACACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACAR
TGGTCACCGTCTCTTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTICT
CTGGGCCCAGCGTCCTCTGTCCTGGCACTGTACACACACGTCTGATGG
CGCGRGGGAGGC -

SEQ ID NO:
5700

hsIGH_2123_ D015_J005_|
GHD4-04_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCACACACGTCAAGGGTGAGTCA
GACCCTCCTGCCCTCGATGGCAGGCGGAGAAGATTCAGAAAGGTCTIGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGCCTCTGGGCACACTCAGGGGC TTTTT
GTGAAGGGTCCTCCTACTGTGTGACTACAGTAGATGATCCACACACGT
GTCGACCTTTTGATATCTGCGGCCAAGGGACAATGGTCACCGTCTCTT
CAGGTAAGATGGCTTTCCTTICTGCCTCCTTTCTCTGGGCCCAGCGTCC
TCTGTCCTGGGATGATCCACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5701

hsIGH_2124_ D016_J005_|
GHD4-11_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCARTARCACACGTTGCCTCTCTCCCC
AGTGGACACCCTCTTCCAGGACAGTCCTCAGTGGCATCACAGCGGCCT
GAGATCCCCAGGACGCAGCACCGCTGTCARTAGGGGCCCCAAATGCCT
GGACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGTCTCTGGCCACACTCGGGCTTTTT
GTGAARGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACAGTACGCCAATAACACACGT
GTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCARGGGACAATGGTCACCGTCTCTT
CAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTITCTCTGGGCCCAGCGTCC
TCTGTCCTGGCGCCAATAACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5702

hsIGH_2125_ D017_J005_|
GHD4-17_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTACACACGTGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCGATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGAAAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGARAGGCCGCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGRAGGCCCCTCCTACTGTGTGACTACGGTGTCAAGCCTACACACGT
GTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACAATGGTCACCGTCTCTT
CAGGTARGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTICTCTGGGCCCAGCGTCC
TCTGTCCTGGTCAAGCCTACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5703
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hsIGH_2126_ D018_J005_|
GHD4-23_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTACACACGTGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCAATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGAAAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGTGTGGGAARGGCCTCTGGCCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGRAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACGGTGGTAACGTGTGTACACA
CGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACAATGGTCACCGTCT
CTTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCTCTGGGCCCAGCG
TCCTCTGTCCTGGACGTGTGTACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5704

hsIGH_2127_ D019_J005_|
GHD5-05_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAACACACGTAGAGGCCTCTCCA
GGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCATGTCCCCA
GTCCTGGGGGGCCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCTCTATTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTCCGTCTARCAC
ACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACAATGGTCACCGTC
TCTTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCTCTGGGCCCAéC
GTCCTCTGTCCTGGTCCGTCTAACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5705

hsIGH_2128_ D020_J005_|
GHD5-12_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGACACACGTGCAGAGGCCTCTC
CAGGGAGACACTGTGCATGTCTGGTACCTAAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCTCAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGCGATGTCAGACTGTGGTGGATATAGTGGCTACGRAAGAGCTGA
CACACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCARGGGACAATGGTCACC
GTCTCTTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCTCTGGGCCC
AGCGTCCTCTGTCCTGGAAGAGCTGACACACGTCTGATGGCGCGAGGG
AGGC

SEQ ID NO:
5706

hsIGH_2129_ D021_J005_|
GHD5-18_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCACACACGTGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTATCGCTCACAL
ACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCARGGGACAARTGGTCACCGTC
TCTTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCTCTGGGCCCAGC
GTCCTCTGTCCTGGTATCGCTCACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5707

hsIGH_2130_ D022_J005_|
GHD5-24_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCACACACGTGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACAGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCAGGCTCTC
TAGCACTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTICTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGCCAGGCCGTGGTAGAGATGGC TACATCAGATGCACALC
ACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACAATGGTCACCGTC
TCTTCAGGTAAGATGGCTTTCCTITCTGCCTCCTITCTCTGGGCCCAGC
GTCCTCTGTCCTGGTCAGATGCACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGSE
o)

SEQ ID NO:
5708
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hsIGH_2131_ D023_J005_|
GHD6-06_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCAACACACGTAGGCAGCTGACTC
CTGACTTGGACGCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGATGAGGACGCCCCGTCAAGGCCAGARARAGACCAAGTTG
TGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGTCCCCARACAAACCAGGARCGTTICT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGAGTATAGCAGCTGTGTAGCARCACAC
GTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCARGGGACAATGGTCACCCTCTC
TTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTICTCTGGGCCCAGCGT
CCTCTGTCCTGGGTGTAGCRACACACGTCTGATGGCGCCAGGGAGGEC

SEQ ID NO:
5709

hsIGH_2132_ D02 4_J005_|
GHD6-13_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTACACACGTAGGCAGCTGACCC
CTGACTTGGACCCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGCGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGTTGAGGGACGCCCCGTCAAAGCCAGACAMRNCCAAGGS
GTGTTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCAAACAGACCAGGAGGTTTCT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGGGTATAGCAGCAGCTTGGCAGTTACA
CACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACARTGGTCACCGT
CTCTTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCTCTGGGCCCAG
CGTCCTCTIGTCCTIGGTGGCAGTTACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5710

hsIGH_2133_ D025_J005_|
GHD6-19_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAAACACACGTTGAGGTAGCTGGC
CTCTGTCTCGGACCCCACTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCC
CARAACCAGGGTTGAGGGATGATCCGTCAAGGCAGACAAGACCAAGGG
GCACTGACCCCAGCAAGGGAAGGCTCCCAAACAGACGAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTATCACAGTGGGGTATAGCAGTGGCTCAGTCCARACA
CACGTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCARGGGACAATGGTCACCGT
CTCTTCAGGTRAGATGGCTTTCCTTICTGCCTCCTITCTCTGGGCCCAG
CGTCCTCTGTCCTGGCAGTCCAAACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5711

hsIGH_2134_ D02 6_J005_|
GHD6-25_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGACACACGTCAGCTGGCCTCTG
TCTCGGACCCCCATTCCAGACACCAGACAGAGGGACAGGCCCCCCAGA
ACCAGTGTTGAGGGACACCCCTGTCCAGGGCAGCCAAGTCCAAGAGGC
GCGCTGAGCCCAGCARGGGAAGGCCCCCAAACAAACCAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTGTCACAGTCGGGTATAGCAGCGTACGTACGACACAC
GTGTCGACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACAATGGTCACCGTCTC
TTCAGGTAAGATGGCTTTCCTTCTGCCTCCTTTCTCTGGGCCCAGCGT
CCTCTGTCCTGGTACGTACGRCACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5712

hsIGH_2135_ D027_J005_|
GHD7-27_IGHJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGAACACACGTAGGGTTGAGGGCT
GGGGTCTCCCACGTGTTTTGGGGC TAACAGCGGAAGGGAGAGCACTGG
CARAGGTGCTGGGGGTCCCCTGAACCCGACCCGCCCTGAGRCCGCAGC
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTTT
GGCTGAGCTGAGAACCACTGTGCTAACTAGTACCGAACACACGTGTCG
ACCTTTTGATATCTGGGGCCAAGGGACAATGGTCACCGTCTCTTCAGE
TAAGATGGCTTTCtTTCTGCCTCCTTTCTCTGGGCCCAGCGTCCTCTG
TCCTGGAGTACCGAACACACGTCTGATGGCGCGAGGGAGGT

SEQ ID NO:
5713
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hsIGH_2136_ D001_J006_|
GHD1-01_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGACACTCTTAGACGGAGCCCCGGTCTCTG
TGGGTGTTCCGCTAACTGGGGCTCCCAGTGCTCACCCCACAACTAAAG
CGAGCCCCAGCCTCCAGAGCCCCCGAAGGAGATGCCGCCCACAAGCCE
AGCCCCCATCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCGGEGCAGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTACARCTGGAGACACTCTTAGACGSG
AGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGAGGG
GTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCCATG
AGARAGGGCAGGGACACTCTTAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGGL

SEQ ID NO:
5714

hsIGH_2137_ D002_J006_|
GHD1-07_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTCGGAACTAGACGGAGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTARA
ACGAGCCACAGCCTCAGAGCCCCTGAAGGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCACAGGGCGCCCCGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGETATAACTGGATTCGGAACTAGACGG
AGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGAGGG
GTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCCATG
AGAAGGGCAGGTTCGGAACTAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5715

hsIGH_2138_ D003_J006_|
GHD1-14_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGARGTARCGTAGACGGAGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTAAR
ATGAGCCACAGCCTCCGGAGCCCCCGCAGAGACCCCGCCCACARGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCCCGTCGGATTCC
GAACAGCCCCGAGTCACAGCGGGTATAACCGGARAAGTAACGTAGACGG
AGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGAGGG
GTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCCATG
AGAAGGGCAGGAAGTAACGTAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGGT

SEQ ID NO:
5716

hsIGH_2139_ D004_J006_|
GHD1-20_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTCTCCTATAGACGCGAGTCTCTGTGGGTG
TTCCGCTAGCTGGGGCCCCCAGTGCTCACCCCACACCTAARGCGAGCC
CCAGCCTCCAGAGCCCCCTAAGCATTCCCCGCCCAGCAGCCCAGCCCC
TGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGAGTCTCCTATAGACGG
AGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTIGGCTTCTGAGGG
GTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCCATG
AGRAGGGCAGGGTCTCCTATAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5717

hsIGH_214 0_ D005_J006_|
GHD1-26_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGAGTGTCTAGACGGAAGGCCTCAGGCTC
TGTGGGTGCCGCTAGCTGGGGCTGCCAGTCCTCACCCCACACCTAAGG
TGAGCCACAGCCGCCAGAGCCTCCACAGGAGACCCCACCCAGCAGCCC
AGCCCCTACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGGTGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTATAGTGGGAGCTAGAGTGTCTAGA
CGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGA
GGGGTCAGGCCAGRAATGTGGGG TACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCC
ATGAGAAGGGCAGGAGAGTGTCTAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5718
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hsIGH_2141_ D006_J006_|
GHD2-02_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGAATAGACGGAAARGGAGGAGCCC
CCTGTACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCCACACACCCTGAGTTTC
AGACAAAANCCCCCTGGAAATCATAGTATCAGCAGGAGAACTAGCCAG
AGACAGCAAGAGGGGACTCAGTGACTCCCGCGGGGACAGGRAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTCTGAGGATAT TGTAGTAGTACCAGCTGCTG
TTCCGAATAGACGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGT
CTGGCTTCTGAGGGGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAG
CAGAGGGTTCCATGAGAAGGGCAGGGTTCCGAATAGACGGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5719

hsIGH_2142_ D007_J006._|
GHD2-08_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTTAGACGGRAARAGGAGGAGCCC
CTTGTTCAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCAAGACACCCAGAGTTTC
AGACAMAMACCCCCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGCCAG
AGCCAGCAAGATGGGGCTCAGTGACACCCGCAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTACTAATGGTGTATGCTC
GTTACTTTAGACGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGT
CTGGCTTCTGAGGGGTCAGGCCAGAATGTGCGGTACGTGGGAGGCCAG
CAGAGGGTTCCATGAGAAGGGCAGGCGTTACTTTAGACGGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5720

hsIGH_2143_ D008_J006_|
GHD2-15_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACTAGACGGAARAGGAGGAGCCC
CCTATACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACACCCTGAGTTTC
AGACAACAACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAACAGACCAA
AGCCAGCAAARGGGACCTCGGTGACACCAGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTGGTGGTAGCTGCTT
AGGAGACTAGACGGAGTICGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGT
CTGGCTTCTGAGGGGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAG
CAGAGGGTTCCATGAGAAGGGCAGGTAGGAGACTAGACGGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5721

hsIGH_2144_ D009_J006_|
GHD2-21_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACTAGACGGAAGCCCCCTGTACA
GCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACAGGCTCAGTTTCAGACAACA
ACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGGCCAGAGCCAGC
AAGAGGAGACTCGGTGACACCAGTCICCTGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGTTCGTGCTCACTGTGAGCATATTGTGGTGGTGACTGCTGTGT
CTACTAGACGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTG
GCTTCTGAGGGGTCAGGCCAGRATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAG
AGGGTTCCATGAGAAGGGCAGGGTGTCTACTAGACGGACTGATGGCGC
GAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5722

hsIGH_2145_ D010_J006_|
GHD3-03_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACTAGACGGAGTGGGCACGGACA
CTGTCCACCTAAGCCAGGGGCAGACCCGAGTGTCCCCGCAGTAGACCT
GAGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTACCTCCTCA
GGTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATTTTTGGAGTGGTTATTT
GCTACACTAGACGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGT
CTGGCTTCTGAGGGGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAG
CAGAGGGTTCCATGAGAAGGGCAGGTGC TACACTAGACGGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5723
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hsIGH_2146_ DO011_J006_|
GHD3-09_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCATAGACGGATGGGCACGGACAC
TATCCACATAARGCGAGGGATAGACCCGAGTGTCCCCRCAGCAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCAGAGCCCTGCTGCCTCCTCCG
GTCAGCCCTGGACATCCCAGGTTTCCCCAGGCCTGCCGGTAGGTTTAG
AATGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATATTTTGACTGGTTATTA
ACTGCCATAGACGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGT
CTGGCTTCTGAGGGGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAG
CAGAGGGTTCCATGAGAAGGGCAGGAACTGCCATAGACGGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5724

hsIGH_2147_ D012_J006_|
GHD3-10_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGTAGACGGACGATATTTTGACT
GGTTATTATAACCACAGTGTCACAGAGTCCATCAARARARACCCATGCCTG
GRAGCTTCCCGCCACAGCCCTCCCCATGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCCGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTIGTCACTGTGGTATTACTATGGTTCGGGGAGTTATTT
TGGACTGTAGACGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGT
CTGGCTTCTGAGGGGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAG
CAGAGGGTTCCATGAGARAGGGCAGGTTGGACTGTAGACGGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5725

hsIGH_2148_ D013_J006_|
GHD3-16_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACTAGACGGATGGACGCGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTTCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCAGATGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTATGATTACGTT TGGGGGAGTTA
TCGTTGTAGACACTAGACGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGAC
AGTGGTCTGGCTTCTGAGGGGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGA
GGCCAGCAGAGGGTTCCATGAGAAGGGCAGGGTAGACACTAGACGGAC
TGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5726

hsIGH_2149_ D014_J006_|
GHD3-22_IGHJ6

GCCTIGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACTAGACGGATGGGCATGGACAG
TGTCCACCTAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTCCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGGGCCCTGCTGCCTCCTICAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCTGGCGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACIGTGGTATTACTATGATAGTAGTGGTTATTC
ACTGTACTAGACGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGT
CTGGCTTCTGAGGGGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAG
CAGAGGGTTCCATGAGAAGGGCAGGCACTGTACTAGACGGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5727

hsIGH_2150_ D015_J006._|
GHD4-04_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCTAGACGGACAAGGGTGAGTICA
GACCCTCCTIGCCCTCGATGGCAGGCGGAGAAGATTCAGAAAGGTCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
BACCAGGGCCTGCCTGGGAAAGGCCTCTGGGCACACTCAGGGGCTITTT
GTGAAGGGTCCTCCTACTGTGTGACTACAGTAGATGATCCTAGACGGA
GTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTICTGAGGGG
TCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCCATGA
GAAGGGCAGGGATGATCCTAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5728
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hsIGH_2151_ D016_J006_|
GHD4-11_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATATAGACGGATGCCTCTCTCCCC
AGTGGACACCCTCTTCCAGGACAGTCCTCAGTGGCATCACAGCGGCCT
GAGATCCCCAGGACGCAGCACCGCTGTCAATAGGGGCCCCAARTGCCT
GGACCAGGGCCTGCGTGGGARAGGTCTCTGGCCACACTCGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACAGTACGCCAATATAGACGGA
GTCGACAGTTGGACTTICCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGAGGGE
TCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCCATGA
GAAGGGCAGGCGCCAATATAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5729

hsIGH_2152_ D017_J006_|
GHD4-17_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTTAGACGGAGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCGATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGARAAGGCLCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAARTGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGCCGCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGCCCCTCCTACTGTGTGACTACGGTGTCARGCCTTAGACGGA
GTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGAGGGG
TCAGGCCAGRAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCCATGA
GAAGGGCAGGTCAAGCCTTAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5730

hsIGH_2153_ D018_J006._|
GHD4-23_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTTAGACGGAGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCAATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGAAAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGE
ACCAGGGCCTGTGTGGGAARAGGCCTCTGGCCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACGGTGGTAACGTGTGTTAGAC
GGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGAG
GGGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCCA
TGAGAAGGGCAGGACCTGTGTTAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5731

hsIGH_2154 D019_J006_|
GHD5-05_IGHJ6

GCCTTIGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTATAGACGGAAGAGGCCTCTCCA
GGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCATGTCCCCA
GTCCTGGGGGGCCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCTCTATTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTCCGTCTATAGA
CGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGA
GGGGTCAGGCCAGRATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCC
ATGAGAAGGGCAGGTCCGTCTATAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGG
o

SEQ ID NO:
5732

hsIGH_2155_ D020_J006_|
GHD5-12_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGTAGACGGAGCAGAGGCCTCTC
CAGGGAGACACTGTGCATGTCTGGTACCTAAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCTCAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGCGATGTCAGACTGTGSTGGATAT AGTGGCTACGAAGAGCTGT
AGACGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTC
TGAGGGGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGET
TCCATGAGAAGGGCAGGRAAGAGCTGTACGACGCACTGATGGCGCGAGGG
AGGC

SEQ ID NO:
5733
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hsIGH_2156_ D021_J006_|
GHD5-18_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCTAGACGGAGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTATCGCTCTAGA
CGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGA
GGGGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCC
ATGAGAAGGGCAGGTATCGCTCTAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5734

hsIGH_2157_ D022_J006_|
GHD5-24_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCTAGACGGAGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACAGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCAGGCTCTC
TAGCACTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGCCAGGCCGTGGTAGAGATGGC TACATCAGATGC TAGA
CGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGA
GGGGTCAGGCCAGARTGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCC
ATGAGAAGGGCAGGTCAGATGCTAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5735

hsIGH_2158_ D023_J006_|
GHD6-06_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCATAGACGGAAGGCAGCTGACTC
CTGACTTGGACGCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGATGAGGACGCCCCGTCAAGGCCAGAAAAGACCAAGTTG

TGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGTCCCCAMACARACCAGGAACGTTTCT

GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGAGTATAGCAGCTGTGTAGCATAGACG
GAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGAGG
GGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCCAT
GAGARGGGCAGGGTGTAGCATAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5736

hsIGH_2159_ D024_J006_|
GHD6-13_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTTAGACGGAAGGCAGCTGACCC
CTGACTTGGACCCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGCGCAGGCCCCCC
AGARCCAGGGTTGAGGGACGCCCCGTCAAAGCCAGACAARACCAAGGG
GTGTTGAGCCCAGCAAGGGARGGCCCCCARACAGACCAGGAGGTTTCT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGGGTATAGCAGCAGCTTGGCAGTTTAG
ACGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTG
AGGGGTCAGGCCAGAATGTIGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTC
CATGAGAAGGGCAGGTGGCAGTTTAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5737

hsIGH_2160_ D025_J006_|
GHD6-19_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAATAGACGGATGAGGTAGCTGGC
CTCTGTCTCGGACCCCACTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCC
CAARACCAGGGTTGAGGGATGATCCGTCAARGGCAGACAAGACCAAGGG
GCACTGACCCCAGCAAGGGAAGGCTCCCARACAGACGAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTATCACAGTGGGGTATAGCAGTGGCTCAGTCCAATAG
ACGGAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTG
AGGGGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTC
CATGAGARAGGGCAGGCAGTCCAATAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5738
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hsIGH_2161_ D026_J006_|
GHD6-25_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGTAGACGGACAGCTGGCCTCTG
TCTCGGACCCCCATTCCAGACACCAGACAGAGGGACAGGCCCCCCAGA
ACCAGTGTTGAGGGACACCCCTGTCCAGGGCAGCCAAGTCCAAGAGGC
GCGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCAARCAAACCAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTGTCACAGTCGGGTATAGCAGCGTACGTACGTAGACG
GAGTCGACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTCTGGCTTCTGAGG
GGTCAGGCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCCAT
GAGAAGGGCAGGTACGTACGTAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGGT

SEQ ID NO:
5739

hsIGH_2162_ D027_J006_|
GHD7-27_IGHJ6

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGATAGACGGAAGGGTTGAGGGCT
GGGGTCTCCCACGTGTTT TGGGGCTAACAGCGGAAGGGAGAGCACTGG
CARAGGTGCTGGCGGGTCCCCTGAACCCGACCCGCCCTGAGACCGCAGC
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTTT
GGCTGAGCTGAGARCCACTGTGCTAACTAGTACCGATAGACGGAGICG
ACAGTTGGACTTCCCAGGCCGACAGTGGTICTGGCTTCTGAGGGGTCAG
GCCAGAATGTGGGGTACGTGGGAGGCCAGCAGAGGGTTCCATGAGAAG
GGCAGGAGTACCGATAGACGGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5740

hsIGH_2163_ 0001_J0O7_|
GHD1-01_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGACACTCTCAGCTCTTGCCCCGGTCTCTG
TGGGTGTTCCGCTARCTGGGGCTCCCAGTGCTCACCCCACAACTAAAG
CGAGCCCCAGCCTCCAGAGCCCCCGAAGGAGATGCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCATCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCGGGGCAGATTCT
GABCAGCCCCGAGTCACGGTGGGTACRACTGGAGACACTCTCAGCTCT
TGTCGRACTTTGACTACTGGGGCCAGGEARCCCTGGTCACCGTCTCCTC
AGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAACTCTGAAGGGTTTTG
CTGCATTTCTGGACRCTCTCAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5741

hsIGH_2164_ D002_J007_|
GHD1-.07_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTCGGAACCAGCTCTTGGCCTCGGTCTICT
GIGGGIGITCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTAAA
ACGAGCCACAGCCTCAGAGCCCCTGAAGGAGACCCCGCCCACRAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCACAGGGCGCCCCGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGATTCGGAACCAGCTCT
TGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCCTC
AGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAACTCTGAAGGGTTTTG
CTGCATTTICTGTTCGGAACCAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5742

hsIGH_2165_ D003_J007_|
GHD1-14_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGTAACGCAGCTCTTGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTARA
ATGAGCCACAGCCTCCGGAGCCCCCGCAGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCCCGTCGGATTCC
GAACAGCCCCGAGTCACAGCGGGTATAACCGGAAAGTAACGCAGCTCT
TGTCGACTTTGACTACTGGGGCtAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCCTC
AGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAACTCTGAAGGGTTTTG
CTGCATTTCTGAAGTAACGCAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5743
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hsIGH_2166_ D004_J007_|
GHD1-20_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTCTCCTACAGCTCTIGTCTICTIGTGGGETG
TTCCGCTAGCTGGGGCCCCCAGTGCTCACCCCACACCTARRGCGAGCC
CCAGCCTCCAGAGCCCCCTAAGCATTCCCCGCCCAGCAGCCCAGCCCC
TGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGAGTC TCCTACAGCTCT
TGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCCTC
AGGTGAGICCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAACTC TGAAGGGTTTTG
CTGCATTTCTGGTCTCCTACAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGGL

SEQ ID NO:
5744

hsIGH_2167_ D005_J007_|
GHD1-26_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGAGTGTCCAGCTCTTAGGCCTCAGGCTC
TGTGGGTGCCGCTAGCTGGGGCTGCCAGTCCTCACCCCACACCTAAGG
TGAGCCACAGCCGCCAGAGCCTCCACAGGAGACCCCACCCAGCAGCCC
AGCCCCTACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGGTGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTATAGTGGGAGCTAGAGTGTCCAGC
TCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTC
CTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCICTCCTGCTTTAACTCTGAAGGGTT
TTGCTGCATTTCTGAGAGTGTCCAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5745

hsIGH_2168_ D006_J007_|
GHD2-02_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGAACAGCTCTTAAAGGAGGAGCCC
CCTGTACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCCACACACCCTGAGTTTC
AGACAAAAACCCCCTGGAAATCATAGTATCAGCAGGAGAACTAGCCAG
AGACAGCAAGAGGGGACTCAGTGACTCCCGCGGEGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTAGTACCAGCTGCTG
TTCCCAACAGCTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTG
GTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTIGCTTTAAC
TCTGAAGGGTTTIGCTGCATTTCTGGTTCCGAACAGCTCTTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5746

hsIGH_2169_ D007_J007_|
GHD2-08_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTCAGCTCT TAAAGGAGGAGCCC
CTTGTTCAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCAAGACACCCAGAGTTTC

AGACAAAAACCCCCTGGAATGCACAGTICTCAGCAGGAGAGCCAGCCAG:

AGCCAGCAARGATGGGGCTCAGTGACACCCGCAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTACTAATGGTGTATGCTC
GTTACTTCAGCTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGARCCCTG
GTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAAC
TCTGAAGGGTTTTGCTGCATTTCTGCGTTACTTCAGCTCTTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5747

hsIGH_2170_ D008_J007_|
GHD2-15_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACCAGCTCTTAAAGGAGGAGCCC
CCTATACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACACCCTGAGTTTC
AGACAACAACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAACAGACCAA
AGCCAGCAAAAGGGACCTCGGTGACACCAGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCCTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTGGTGGTAGCTGCTT
AGGAGACCAGCTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGARACCCTG
GTCACCGTéTCCTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAAC
TCTGAAGGGTTTTGCTGCATTTCTGTAGGAGACCAGCTCTTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5748
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hsIGH_2171_ D009_J007_|
GHD2-21_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACCAGCTCTTAGCCCCCTGTACA
GCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACAGGCTCAGTTTCAGACAACA
ACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGGCCAGAGCCAGC
AAGAGGAGACTCGGTGACACCAGTCTCCTGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGTTCGTGTCACTGTGAGCATATIGTGGTGGTGACTGCTGTGT
CTACCAGCTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTC
ACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTICACAACCTCTCTCCTGCTTTAACTCT
GAAGGGTTTTGCTGCATTTCTGGTGTCTACCAGCTCTTCTGATGGCGC
GAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5749

hsIGH_2172_ D010_J007_|
GHD3-03_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACCAGCTCTTGTGGGCACGGACA
CTGTCCACCTAAGCCAGGGGCAGACCCGAGTGTCCCCGCAGTAGACCT
GAGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTACCTCCTCA
GGTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGCGGTAGGTTTIGG
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATTTTTGGAGTGGTTATTT
GCTACACCAGCTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGRAACCCTG
GTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAAC
TCTGAAGGGTTTTGCTGCATTTCTGTGCTACACCAGCTCTTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5750

hsIGH_2173_ D011_J007_|
GHD3-09_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCACAGCTCTTTGGGCACGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGATAGACCCGAGTGTCCCCACAGCAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCAGAGCCCTGCTGCCTCCTCCG
GTCAGCCCTGGACATCCCAGGTTTCCCCAGGCCTGCCGGTAGGTTTAG
AATGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATATTTTGACTGGTTATTA
ACTGCCACAGCTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTG
GTCACCGTCICCTCAGGTGAGTCCTICACAACCTCTCTCCTIGCTTTAAC
TCTGAAGGGTTTTGCTGCATT TCTGAACTGCCACAGCTCTTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5751

hsIGH_2174_ D012_J007_|
GHD3-10_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGCAGCTCTTCGATATTTTGACT
GGTTATTATAACCACAGTGTCACAGAGTCCATCAAARAACCCATGCCTG
GAAGCTTCCCGCCACAGCCCTCCCCATGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCCGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGGTTCGGGGAGTTATTT
TGGACTGCAGCTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTG
GTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCT TTAARC
TCTGAAGGGTTTIGCTGCATTTCTGT IGGACTGCAGCTCTTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5752

hsIGH_2175_ D013_J007_|
GHD3-16_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACCAGCTCTTTGGACGCGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTTCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCAGATGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTAT TATGATTACGTTTGGGGGAGTTA
TCGTTGTAGACACCAGCTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGA
ACCCTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACARCCTCTCTCCTGC
TTTAACTCTGAAGGGTTITTGCTGCATT TCTGGTAGACACCAGCTCTTC
TGATGGCGCGAGGGAGGC l

SEQ ID NO:
5753
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hsIGH_2176_ 0014_J007_|
GHD3-22_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACCAGCTCTTTGGGCATGGACAG
TGTCCACCTAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTCCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCTGGCGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGATAGTAGTGGTTATTC
ACTGTACCAGCTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTG
GTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAAC
TCTGAAGGGTTTTGCTGCATTTCTGCACTGTACCAGCTCTTCTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5754

hsIGH_2177_ D015_J007_|
GHD4-04_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCCAGCTCTTCAAGGGTGAGTCA
GACCCTCCTGCCCTCGATGGCAGGCGGAGARGATTCAGAAAGGTCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGCCTCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGTCCTCCTACTGTGTGACTACAGTAGATGATCCCAGCTCTT
GTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCCTCA
GGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTRACTCTGAAGGGTTTTGC
TGCATTTCTGGATGATCCCAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5755

hsIGH_2178_ D016_J007_|
GHD4-11_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATACAGCTCTTTGCCTCTCTCCCC
AGTGGACACCCTCTTCCAGGACAGTCCTCAGTGGCATCACAGCGGCCT
GAGATCCCCAGGACGCAGCACCGCTGTCAATAGGGGCCCCAARATGCCT
GGACCAGGGCCTGCGTGGGARAAGGTCTCTGGCCACACTCGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACAGTACGCCAATACAGCTCTT
GTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGARCCCTGGTCACCGTCTCCTCA
GGTGAGTCCTCACAARCCTICTCTCCTGCTTTAACTCTGAAGGGTTTTGC
TGCATTTCTGCGCCAATACAGCTICTTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5756

hsIGH_2179_ D017_J007_|
GHD4-17_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTCAGCTCTTGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCGATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGAAAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGE
ACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGCCGCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGCCCCTCCTACTGTGTGACTACGGTGTCAAGCCTCAGCTCTT
GTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCCTCA
GGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTARCTCTGAAGGGTTTTGC
TGCATTTCTGTCAAGCCTCAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5757

hsIGH_2180_ D018_J007_|
GHD4-23_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTCAGCTCTTGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCAATGGCAGGCGGGGARGATTCAGAAAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGGE
ACCAGGGCCTGTGTGGGARAGGCCTCTGGCCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTIGCTGTGTGACTACGGTGGTAACGTGTGTCAGCT
CTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGARCCCTGGTCACCGTCTCC
TCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAACTCTGAAGGGTTT
TGCTGCATTTCTGACGTGTGTCAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGGT

SEQ ID NO:
5758
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hsIGH_2181_ D019_J007_|
GHD5-05_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTACAGCTCTTAGAGGCCTCTCCA
GGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCATGTCCCCA
GTCCTGGGGGGCCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCTCTATTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGCATACAGCTATGTCCGTCTACAGC
TCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTC
CTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTIGCTTTAACTCTGAAGGGTT
TTGCTGCATTTCTGTCCGTCTACAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5759

hsIGH_2182_ D020_J007_|
GHD5-12_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGCAGCTCTTGCAGAGGCCTCTC
CAGGGAGACACTGTGCATGTCTGGTACCTAARGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCTCAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGCGATGTCAGACTGTGGTGGATATAGTGGCTACGAAGAGCTGC
AGCTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGT
CTCCTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAACTCTGAAGS
GTTTTGCTGCATTTCTGAAGAGCTGCAGCTCTTCTGATGGCGLCGAGGG
AGGC

SEQ ID NO:
5760

hsIGH_2183_ D021_J007_|
GHD5-18_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCCAGCTCTTGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACTGTIGCATGTICTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTIGGTGGATACAGCTATGTATCGCTCCAGC
TCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGICTC
CTCAGGTGAGTCCTCACARACCTCTCTCCTGCTTTAACTCTGAAGGGTT
TTGCTGCATTTCTGTATCGCTCCAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGS
C

SEQ ID NO:
5761

hsIGH_2184_ D022_J007_|
GHD5-24_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCCAGCTCTTGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACAGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCAGGCTCTC
TAGCACTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCC?GACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGCCAGGCCGTGGTAGAGATGGCTACATCAGATGCCAGC
TCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTC
CTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTICTCCTGCTTTARCTCTGAAGGGTT
TTGCTGCATTTCTGTCAGATGCCAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGS
C

SEQ ID NO:
5762

hsIGH_2185_ D023_J007_|
GHD6-06_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCACAGCTCTTAGGCAGCTGACTC
CTGACTTGGACGCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGATGAGGACGCCCCGTCARGGCCAGAAAAGACCAAGTTG
TGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGTCCCCAAACAAACCAGGAACGTTTCT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGAGTATAGCAGCTGTGTAGCACAGCTC
TTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCCT
CAGGTGAGTCCTCACRACCTCTCTCCTGCTTTAACTCTGAAGGGTTTT
GCTGCATTTCTGGTGTAGCACAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5763
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hsIGH_2186_ D024_J007_|
GHD6-13_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTCAGCTCTTAGGCAGCTGACCC
CTGACTTGGACCCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGCGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGTTGAGGGACGCCCCGICAAAGCCAGACAAAACCAAGGG
GTGTTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCAAACAGACCAGGAGGTTTCT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGGGTATAGCAGCAGCTTGGCAGTTCAG
CTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCT
CCTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAACTCTGAAGGGT
TTTGCTGCATTTCTGTGGCAGTTCAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5764

hsIGH_2187_ D025_J007_|
GHD6-19_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAACAGCTCTTTGAGGCTAGCTGGC
CTCTGTCTCGGACCCCACTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCC
CAAAACCAGGGTTGAGGGATGATCCGTCAAGGCAGACAAGACCAAGGE
GCACTGACCCCAGCAAGGGAAGGCTCCCAAACAGACGAGGAGGTTITCT
GAAGCTGTCTGTATCACAGTGGGGTATAGCAGTGGCTCAGTCCAACAG
CTCTTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCT
CCTCAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAACTCTGAAGGGT
TTTGCTGCATTTCTGCAGTCCAACAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAG
GC )

SEQ ID NO:
5765

hsIGH_2188_ 0026_J007_|
GHD6-25_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGCAGCTCTTCAGCTGGCCTCTG
TCTCGGACCCCCATTCCAGACACCAGACAGAGGGACAGGCCCCCCAGA
ACCAGTGTTGAGGGACACCCCTGTCCAGGGCAGCCAAGTCCAAGAGGC
GCGCTCGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCAAMCAAMCCAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTGTCACAGTCGGGTATAGCAGCGTACGTACGCAGCTC
TTGTCGACTTTGACTACTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCCT
CAGGTGAGTCCTCACAACCTCTCTCCTGCTTTAACTCTGARGGGTTTT
GCTGCATTTCTGTACGTACGCAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5766

hsIGH_2189_ D027_J007_|
GHD7-27_IGHJp1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGACAGCTCTTAGGGTTGAGGGCT
GGGGTCTCCCACGTGTTTTGGGGC TAACAGCGGAAGGGAGAGCACTGG
CAAAGGTGCTGGGGGTCCCCTGARCCCGACCCGCCCTGAGACCGCAGC
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTITTT
GGCTGAGCTGAGARCCACTGTGCTAACTAGTACCGACAGCTCTTGTCG
ACTTTGACTACTGGGGCCAGGGRACCCTGGTICACCGTCTCCTCAGGTG
AGTCCTCACAACCTCTCTICCTGCTTTAACTCTGAAGGGTTTTGCTGCA
TTTCTGAGTACCGACAGCTCTTCTGATGGCGCGAGGGAGGT

SEQ ID NO:
5767

hsIGH_2190_ D001_J008_|
GHD1-01_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGACACTCTGAGCGATAGCCCCGGTCTCTG
TGGGTGTTCCGCTAACTGGGGCTCCCAGTGCTCACCCCACAACTARMAG
CGAGCCCCAGCCT6bAGAGCCCCCGAAGGAGATGCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCATCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCGGGGCAGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTACAACTGGAGACACTCTGAGCGAT
AGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTC
CTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACT TAGGGAGACT
CAGCTTGCCAGGACACTCTGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5768
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hsIGH_2191_ D002_J008_|
GOD1-07_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTCGGAACGAGCGATAGGCCTCGGTCTCT
GIGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTARA
ACGAGCCACAGCCTCAGAGCCCCTGAAGGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCACAGGGCGCCCCGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGATTCGGAACGAGCGAT
AGTCGACTGGTTCGACCCCTGGCGGCCAGGGRACCCTGGTCACCGTCTC
CTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGAGACT
CAGCTTGCCAGTTCGGAACGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5769

hsIGH_2192_ D003_J008_|
GHD1-14_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGTAACGGAGCGATAGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTAAA
ATGAGCCACAGCCTCCGGAGCCCCCGCAGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCCCGTCGGATICC
GAACAGCCCCGAGTCACAGCGGGTATAACCGGARAAGTAACGGAGCGAT
AGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGETCACCGTCTC
CTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGAGACT
CAGCTTGCCAGAAGTAACGGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5770

hsIGH_2193_ D004_J008_|
GHD1-20_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTCTCCTAGAGCGATAGTCTCTGTGGGTG
TTCCGCTAGCTGGGGCCCCCAGTGCTCACCCCACACCTARAGCGAGCC
CCAGCCTCCAGAGCCCCCTAAGCATTCCCCGCCCAGCAGCCCAGCCCC
TGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATARCTGGAGTCTCCTAGAGCGAT
AGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGARCCCTGGTCACCGTCTC

CTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGAGACT

CAGCTTGCCAGGTCTCCTAGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5771

hsIGH_2194_ D005_J008_|
GHD1-26_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGAGTGTCGAGCGATAAGGCCTCAGGCTC
TGTGGGTGCCGCTAGCTGGGGCTGCCAGTCCTCACCCCACACCTAAGG
TGAGCCACAGCCGCCAGAGCCTCCACAGGAGACCCCACCCAGCAGCCC
AGCCCCTACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGGTGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTATAGTGGGAGCTAGAGTGTCGAGC
GATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGT
CTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGAG
ACTCAGCTTGCCAGAGAGTGTCGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5772

hsIGH_2195_ D006_J008_|
GHD202_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGAAGAGCGATAARAGCGAGGAGCCC
CCTGTACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCCACACACCCTGAGTTTC
AGACAAARACCCCCTGGARATCATAGTATCAGCAGGAGAACTAGCCAG
AGACAGCAAGAGGGGACTCAGTGACTCCCGCGGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTAGTACCAGCTGCTG
TTCCGAAGAGCGATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACT
CTGGICACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTC
CACTTAGGGAGACTCAGCTTGCCAGGTTCCGAAGAGCGATAC TGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5773
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hsIGH_2196_ D007_J008_|
GHD208_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTGAGCGATAAAAGGAGGAGCCC
CTTGTTCAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCAAGACACCCAGAGTTTC
AGACAAAMACCCCCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGCCAG
AGCCAGCAAGATGGGGCTCAGTGACACCCGCAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTACTAATGGTGTATGCTC
GTTACTTGAGCGATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACT
CTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTICTGAGTC
CACTTAGGGAGACTCAGCTTGCCAGCGTTACTTGAGCGATACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5774

hsIGH_2197_ D008_J008_|
GHD2-15_IGHJp2

GCCTIGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACGAGCGATARAAGGAGGAGCCC
CCTATACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACACCCTGAGTTTC
AGACAACAACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAACAGACCAA
AGCCAGCAAAAGGGACCTCGGTGACACCAGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTGGTGGTAGCTGCTT
AGGAGACGAGCGATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACC
CTGGICACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTICTGAGTC
CACTTAGGGAGACTCAGCTTGCCAGTAGGAGACGAGCGATACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5775

hsIGH_2198_ D009_J008_|
GHD2-21_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACGAGCGATAAGCCCCCTGTACA
GCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACAGGCTCAGTTTCAGACAACA
ACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGGCCAGAGCCAGC
AAGAGGAGACTCGGTGACACCAGTCTCCTGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGTTCGTGTCACTGTGAGCATATTIGTGGTGGTGACTGCTGTGT
CTACGAGCGATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTG
GTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCAC
TTAGGGAGACTCAGCTTGCCAGGTGTCTACGAGCGATACTGATGGCGC
GAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5776

hsIGH_2199_ D010_J008_|
GHD3-03_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGC TACACGAGCGATAGTGGGCACGGACA
CTGTCCACCTAAGCCAGGGGCAGACCCGAGTGTCCCCGCAGTAGACCT
GAGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTACCTCCTCA
GGTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATTTTTGGAGTGGTTATTT
GCTACACGAGCGATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACC
CTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTC
CACTTAGGGAGACTCAGCTTGCCAGTGCTACACGAGCGATACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5777

hsIGH_2200_ DO011_J008_|
GHD3-09_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAARCTGCCAGAGCGATATGGGCACGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGATAGACCCGAGTGTCCCCACAGCAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCC TCCCCTCAGAGCCCTGCTGCCTCCTCCG
GTCAGCCCTGGACATCCCAGGTTTCCCCAGGCCTGCCGGTAGGTTTAG
AATGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACGATATTTTGACTGGTTATTA
ACTGCCAGAGCGATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACC
CTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTC
CACTTAGGGAGACTCAGCTTGCCAGAACTGCCAGAGCGATACTGATGG
CGCGAGGGAGGC )

SEQ ID NO:
5778
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hsIGH_2201_ D012_J008_|
GHD3-10_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGGAGCGATACGATATTTTGACT
GGTTATTATAACCACAGTGTCACAGAGTCCATCAAAAACCCATGCCTG
GAAGCTTCCCGCCACAGCCCTCCCCATGGGGCCCTIGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCCGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTIGTGTCACTGTGGTATTACTATGGTTCGGGGAGTTATTT
TGGACTGGAGCGATAGTCGACTGGT TCGACCCCTGGGGCCAGGGARCC
CTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTC
CACTTAGGGAGACTCAGCTTGCCAGTTGGACTGGAGCGATACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5779

hsIGH_2202_ D013_J008_|
GHD3-16_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACGAGCGATATGGACGCGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTTCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCAGATGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTATGATTACGTTTGGGGGAGTTA
TCGTTGTAGACACGAGCGATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAG
GGARACCCTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTIC
TGAGTCCACTTAGGGAGACTCAGCTTGCCAGGTAGACACGAGCGATAC
TGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5780

hsIGH_2203_ D014_J008_|
GHD3-22_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACGAGCGATATGGGCATGGACAG
TGTCCACCTAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTCCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCTGGCGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGATAGTAGTGGTTATTC
ACTGTACGAGCGATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACC
CTGGTCACCGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTC
CACTTAGGGAGACTCAGCTTGCCAGCACTGTACGAGCGATACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5781

hsIGH_2204_ D015_J008_|
GHD4-04_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCGAGCGATACAAGGGTGAGTCA
GACCCTCCTGCCCTCGATGGCAGGCGGAGAAGATTCAGAAAGGTCTIGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGCCTCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGTCCTCCTACTGTGTGACTACAGTAGATGATCCGAGCGATA
GTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTICC
TCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCICTGAGTCCACTTAGGGAGACTC
AGCTTGCCAGGATGATCCGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5782

hsIGH_2205_ D016_J008_|
GHD4-11_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATAGAGCGATATGCCTCTCTCCCC
AGTGGACACCCTCTTCCAGGACAGTCCTCAGTGGCATCACAGCGGCCT
GAGATCCCCAGGACGCAGCACCGCTGTCAATAGGGGCCCCAAATGCCT
GGACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGTCTCTGGCCACACTCGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTICCTGCTGTGTGACTACAGTACGCCAATAGAGCGATA
GTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCC
TCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGAGACTC
AGCTTGCCAGCGCCARTAGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5783
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hsIGH_2206_ D017_J008_|
GHD4-17_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCARGCCTIGAGCGATAGGAGGGTGAGICA
GACCCACCTGCCCTCGATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGARAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGCCGCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGRAGGCCCCTCCTACTGTGTGACTACGGTGTCAAGCCTGAGCGATA
GTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCC
TCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCA&TTAGGGAGACTC
AGCTTGCCAGTCAAGCCTGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5784

hsIGH 2207 DO018_J008_|
GHD4-23_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTGAGCGATAGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCAATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGARAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGTGTCGGARAGGCCTCTGGCCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACGGTGGTAACGTGTGTGAGCG
ATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTC
TCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGAGA
CTCAGCTTGCCAGACGTGTGTGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5785

hsIGH_2208_ D019_J008_|
GHD5-05_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAGAGCGATAAGAGGCCTCTCCA
GGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCATGTCCCCA
GTCCTGGGGGGCCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCTCTATTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTCCGTCTAGAGC
GATAGTCGACTGGTTICGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGT
CTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGAG
ACTCAGCTTGCCAGTCCGTCTAGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5786

hsIGH_2209_ D020_J008_|
GHD5-12_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGARGAGLIGGAGCGATAGCAGAGGCCTICTE
CAGGGAGACACTGTGCATGTCTGG TACCTAAGCAGCCCCCCACGTCCE
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCTCAGCTGTCTGGACCCTCCCTGT TCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGT TCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGCGATGTCAGACTGTGGTGGATATAGTGGCTACGARGAGCTGG
AGCGATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGARCCCTGGTCAL
CGTCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGS
GAGACTCAGCTTGCCAGARGAGCTGGAGCGATACTGATGGCGCGAGGS
AGGC '

SEQ ID NO:
5787

hsIGH_2210_ D021_J008_|
GHD5-18_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCGAGCGATAGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTATCGCTCGAGC
GATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGT
CTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTICTCTGAGTCCACTTAGGGAG
ACTCAGCTTGCCAGTATCGCTCGAGCGATACTGATGCCGCGAGGGAGS
C

SEQ ID NO:
5788
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hsIGH_2211_ D022_J008_|
GHD5-24_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCGAGCGATAGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACAGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCAGGCTICTC
TAGCACTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGARAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGCCAGGCCGTGGTAGAGATGGCTACATCAGATGCGAGC
GATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGT
CTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGAG
ACTCAGCTTGCCAGTCAGATGCGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5789

hsIGH_2212_ D023_J008_|
GHD6-06_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCAGAGCGATAAGGCAGCTGACTC
CTGACTTGGACGCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGLCCCCCC
AGAACCAGGGATGAGGACGCCCCGTCAAGGCCAGAARAGACCAAGTTG
TGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGTCCCCARACARACCAGGAACGTTTICT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGAGTATAGCAGCTGTGTAGCAGAGCGA
TAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCT
CCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGAGAC
TCAGCTTGCCAGGTGTAGCAGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5790

hsIGH_2213_ D024_J008_|
GHD6-13_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTGAGCGATAAGGCAGCTGACCC
CTGACTTGGACCCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGCGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGTTGAGGGACGCCCCGTCAAAGCCAGACAAANCCAAGGG
GTGTTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCAAACAGACCAGGAGGTTICT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGGGTATAGCAGCAGC TTGGCAGTTGAG
CGATAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCEG
TCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGA
GACTCAGCTTGCCAGTGGCAGTTGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5791

hsIGH_2214_ D025_J008_|
GHD6-19_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAAGAGCGATATGAGGTAGCTGGC
CTCTGTCTCGGACCCCACTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCC
CAARACCAGGGTTGAGGGATGATCCGTCAAGGCAGACAAGACCARAGGG
GCACTGACCCCAGCAAGGGAAGGCTCCCAARCAGACGAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTATCACAGTGGGGTATAGCAGTGGCTCAGTCCAAGAG
CGATAGTCGACTGGCTTCGCACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCG
TCTCCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGA
GACTCAGCTTGCCAGCAGTCCAAGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5792

hsIGH_2215_ D026_J008_|
GHD6-25_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGGAGCGATACAGCTGGCCTCTG
TCTCGGACCCCCATTCCAGACACCAGACAGAGGGACAGGCCCCCCAGA
ACCAGTGTTGAGGGACACCCCTGTCCAGGGCAGCCAAGTCCAAGAGGT
GCGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCAAACRRACCAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTGTCACAGTCGGGTATAGCAGCGTACGTACGGAGCGA
TAGTCGACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCT
CCTCAGGTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGAGAC
TCAGCTTGCCAGTACGTACGGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5793
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hsIGH_2216_ D027_J008_|
GHD7-27_IGHJp2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGAGAGCGATAAGGGTTGAGGGCT
GGGGTCTCCCACGTGTTTITGGGGCTAACAGCGGAAGGGAGAGCALCTGG
CAAAGGTGCTGGGGGTCCCCTGAACCCGACCCGCCCTGAGACCGCAGC
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTITTT
GGCTGAGCTGAGAACCACTGTGCTAACTAGTACCGAGAGCGATAGTCG
ACTGGTTCGACCCCTGGGGCCAGGGAACCCTGGTCACCGTCTCCTCAG
GTGAGTCCTCACCACCCCCTCTCTGAGTCCACTTAGGGAGACTCAGCT
TGCCAGAGTACCGAGAGCGATACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5794

hsIGH_2217_ D001_J009_|
GHD1-01_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGACACTCTGCATCTGAGCCCCGGTCTCTG
TGGGTGTTCCGCTAACTGGGGCTCCCAGTGCTCACCCCACAACTAARG
CGAGCCCCAGCCTCCAGAGCCCCCGAAGGAGATGCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCATCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCGGGGCAGATTICT
GAACAGCCCCGAGTCACGGTGGGTACAACTGGAGACACTCTGCATCTG
AGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAAAGGGACCAC
GGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTGTTTT
CTGCTACTGCCGACACTCTGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5795

hsIGH_2218_ D002_J009_|
GHD1-07_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTCGGARCGCATCTGAGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTAAL
ACGAGCCACAGCCTCAGAGCCCCTGAAGGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCACAGGGCGCCCCGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGATTCGGAACGCATCTG
AGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAARGGGACCAC
GGTCACCGTCTCCTCAGGTAARGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTGTTTT
CTGCTACTGCCTTCGGARCGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5796

hsIGH_2219_ D003_J009_|
GHD1-14_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGTAACCGGCATCTGAGGCCTCGGTCTCT
GTGGGTGTTCCGCTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCACCCCACACCTAAR
ATGAGCCACAGCCTCCGGAGCCCCCGCAGAGACCCCGCCCACAAGCCC
AGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCCCGTCGGATTCC
GAACAGCCCCGAGTCACAGCGGGTATAACCGGAARAGTAACGGCATCTG
AGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAAAGGGACCAC
GGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTGTTTT
CTGCTACTGCCRAGTAACGGCATCTGACTGATGGCGCGRGGGAGGC

SEQ ID NO:
5797

hsIGH_2220_ D004_J009_|
GHD1-20_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTCTCCTAGCATCTGAGTCTCTGTGGGTG
TTCCGCTAGCTGGGGCCCCCAGTGCTCACCCCACACCTARAGCGAGCC
CCAGCCTCCAGAGCCCCCTAAGCATTCCCCGCCCAGCAGCCCAGCCCC
TGCCCCCACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGCGCCTGGTCGGATTCT
GAACAGCCCCGAGTCACAGTGGGTATAACTGGAGTCTCCTAGCATCTG
AGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCARAGGGACCAC
GGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTGTTTT
CTGCTACTGCCGTCTCCTAGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5798
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hsIGH_2221_ D005_J009_|
GHD1-26_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGAGTGTCGCATCTGAAGGCCTCAGGCTC
TGTGGGTGCCGCTAGCTGGGGCTGCCAGTCCTCACCCCACACCTRAGG
TGAGCCACAGCCGCCAGAGCCTCCACAGGAGACCCCACCCAGCAGCCC
AGCCCCTACCCAGGAGGCCCCAGAGCTCAGGGECGCCTGGGTGGATTCT
GARCAGCCCCGAGTCACGGTGGGTATAGTGGGAGCTAGAGTIGTCGCAT
CTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAAAGGGAC
CACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGARATGGCCACTCTAGGGCCTTITGT
TTTCTGCTACTGCCAGAGTGTCGCATCTGACTGATGGLCGCGAGGGAGG
C

SEQ ID NO:
5799

hsIGH_2222_ D006_J009_|
GHD2-02_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGAAGCATCTGARAAGGAGGAGCCC
CCTGTACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCCACACACCCTGAGTTTC
AGACAAAAACCCCCTGGAAATCATAGTATCAGCAGGAGAACTAGCCAG
AGACAGCAAGAGGGGACTCAGTGACTCCCGCGGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTAGTACCAGCTGCTG
TTCCGAAGCATCTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGG
GGCAAAGGGACCACGGTCACCGTICTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCT
AGGGCCTTTIGTTITTCTGCTACTGCCGT TCCGAAGCATCTGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5800

hsIGH_2223_ D007_J009_|
GHD2-08_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTGCATCTGAAARGGAGGAGCCC
CTTGTTCAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCCAAGACACCCAGAGTTTC
AGACAAARACCCCCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGCCAG
AGCCAGCAAGATGGGGCTCAGTGACACCCGCAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTACTAATGGTGTATGCTC
GTTACTTGCATCTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGG
GGCAAAGGGACCACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCT
AGGGCCTTTIGITTITCTGCTACTGCCCGTTACTTGCATCTIGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5801

hsIGH_2224_ D008_J009_|
GHD2-15_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGCGAGACGCATCTGAARAGGAGGAGCCC
CCTATACAGCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACACCCTGAGTITTC
AGACAACAACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAACAGACCAR
AGCCAGCAARAGGGACCTCGGTGACACCAGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGCTCGTGTCACTGTGAGGATATTGTAGTGGTGGTAGCTGCTT
AGGAGACGCATCTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGG
GGCAAAGGGACCACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCT
AGGGCCTTTGTTTTCTGCTACTGCCTAGGAGACGCATCTGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5802

hsIGH_2225_ D009_J009_|
GHD2-21_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACGCATCTGARGCCCCCTGTACA
GCACTGGGCTCAGAGTCCTCTCTGAGACAGGCTCAGTT TCAGACAACA
ACCCGCTGGAATGCACAGTCTCAGCAGGAGAGCCAGGCCAGAGCCAGC
AAGAGGAGACTCGGTGACACCAGTCTCCTGTAGGGACAGGAGGATTTT
GTGGGGGTTCGTGTCACTGTGAGCATAT TGTGGTGGTGACTGCTGTGT
CTACGCATCTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGC
AAAGGGACCACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGS
GCCTTTGTTTICTIGCTACTGCCGTIGTCTACGCATCTGACTGATGGCGC
GAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5803
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hsIGH_2226_ D010_J009_|
GHD3-03_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACGCATCTGAGTGGGCACGGACA
CTGTCCACCTAAGCCAGGGGCAGACCCGAGTGTCCCCGCAGTAGACCT
GAGAGCGC TGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGTGCCCTGCTACCTCCTCA
GGTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGCGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTIGICACTGTGGTATTACGATTITTTGGAGTGGTTATTT
GCTACACGCATCTGAGTCGACTAC TACTACTACTACATGGACGTCTGG
GGCAANGGGACCACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCT
AGGGCCTTTGITTICTGCTACTGCCTGCTACACGCATCTGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5804

hsIGH_2227_ DO011_J009_|
GHD3-09_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAGCATCTGATGGGCACGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGATAGACCCGAGTGTCCCCACAGCAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCAGAGCCCTGCTGCCTCCTCCG
GTCAGCCCTGGACATCCCAGGTTTCCCCAGGCCTGCCGGTAGGTTTAG
AATGAGGTCTGTGICACTGTGGTATTACGATATTTTGACTGGTTATTA
ACTGCCAGCATCTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGG
GGCAAAGGGACCACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCT
AGGGCCTTTGTTTTCTGCTACTGCCAACTGCCAGCATCTGAC TGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5805

hsIGH_2228_ D012_J009_|
GHD3-10_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGGCATCTGACGATATTTTGACT
GGTTATTATAACCACAGTGTCACAGAGTCCATCAAAAACCCATGCCTIG
GAAGCTTCCCGCCACAGCCCTCCCCATGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCCGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCTGGGCGGTAGGTTTGG
GGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGGT TCGGGGAGTTATTT
TGGACTGGCATCTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGG
GGCAARGGGACCACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCT
AGGGCCTTTGTITTCTGCTACTGCCTTGGACTGGCATC TGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5806

hsIGH_2229_ D013_J009_|
GHD3-16_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACGCATCTGATGGACGCGGACAC
TATCCACATAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTTCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGEGTGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCAGATGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTATGATTACGTT TGGGGGAGTTA
TCGTTGTAGACACGCATCTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGAC
GTCTGGGGCAAAGGGACCACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGRATGGC
CACTCTAGGGCCTTTGTTTTCTGCTACTGCCGTAGACACGCATCTGAC
TGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5807

hsIGH_2230_ D014_J009_|
GHD3-22_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACGCATCTGATGGGCATGGACAG
TGTCCACCTAAGCGAGGGACAGACCCGAGTGTCCCTGCAGTAGACCTG
AGAGCGCTGGGCCCACAGCCTCCCCTCGGGGCCCTGCTGCCTCCTCAG
GTCAGCCCTGGACATCCCGGGTTTCCCCAGGCCTGGCGGTAGGTTTGA
AGTGAGGTCTGTGTCACTGTGGTATTACTATGATAGTAGTGGTTATTC
ACTGTACGCATCTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGG
GGCAAAGGGACCACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCT
AGGGCCTTTGTTTTCTGC TACTGCCCACTGTACGCATCTGACTGATGG
CGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5808
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hsIGH_2231_ D015_J009_|
GHD4-04_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCGCATCTGACAAGGGTGAGTCA
GACCCTCCTGCCCTCGATGGCAGGCGGAGAAGATTCAGAARGGTCIGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGCTGGGARAGGCCTCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGGTCCTCCTACTGTGTGACTACAGTAGATGATCCGCATCTGA
GTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAAAGGGACCACG
GTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTGTTITC
TGCTACTGCCGATGATCCGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5809

hsIGH_2232_ D016_J009_|
GHD4-11_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATAGCATCTGATGCCTCTCTCCCC
AGTGGACACCCTCTTCCAGGACAGTCCTCAGTGGCATCACAGCGGCCT
GAGATCCCCAGGACGCAGCACCGCTGTCAATAGGGGCCCCAAATGCCT
GGACCAGGGCCTGCGTGGGAAAGGTCTCTGGCCACACTCGGGCTTTITT
GTGAAGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACAGTACGCCAATAGCATCTGA
GTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAAAGGGACCACG
GTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTGTTTIC
TGCTACTGCCCGCCAATAGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5810

hsIGH_2233_ D017_J009_|
GHD4-17_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTICAGTCAAGCCTGCATC TGAGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCGATGGCAGGCGGGGAAGATTCAGARAGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGCGTGGGARAGGCCGCTGGGCACACTCAGGGGCTTTTT
GTGAAGGCCCCTCCTACTGTGTGACTACGGTGTCAAGCCTGCATCTGA
GTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCARAGGGACCACG
GTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTGTTTTC
TGCTACTGCCTCAAGCCTGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5811

hsIGH_2234_ D018_J009_|
GHD4-23_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTGCATCTGAGGAGGGTGAGTCA
GACCCACCTGCCCTCAATGGCAGGCGGGGAAGAT TCAGAARGGCCTGA
GATCCCCAGGACGCAGCACCACTGTCAATGGGGGCCCCAGACGCCTGG
ACCAGGGCCTGTGTGGGAAAGGCCTCTGGCCACACTCAGGGGCTTTTT
GIGARGGGCCCTCCTGCTGTGTGACTACGGTGGTARCGTGTGTGCATC
TGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAAAGGGACC
ACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTGTT
TTCTGCTACTGCCACGTGTGTGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5812

hsIGH_2235_ D019_J009_|
GHD5-05_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAGCATCTGAAGAGGCCTCTCCA
GGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCATGTCCCCA
GTCCTGGGGGGCCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCTCTATTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGCTATGTCCGTCTAGCAT
CTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCARAGGGAC
CACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTIGT
TITCTGCTACTGCCTCCGTCTAGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGG
c

EQ ID NO:
5813
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hsIGH_2236_ D020_J009_|
GHD5-12_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGGCATCTGAGCAGAGGCCTCTC
CAGGGAGACACTGTGCATGTCTGGTACCTAAGCAGCCCCCCACGTCCC
CAGTCCTGGGGGCCCCTGGCTCAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGCGATGTCAGACTGTGGTGGATATAGTGGCTACGRAGAGCTGG
CATCTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCARAGG
GACCACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTT
TGTTTTCTGCTACTGCCAAGAGCTGGCATCTGACTGATGGCGCGAGGG
AGGC

SEQ ID NO:
5814

hsIGH_2237_ D021_J009_|
GHD5-18_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCGCATCTGAGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACTGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCCACGTCCC
CRGTCCTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGTTATT
GTCAGGGGGTGTCAGACTGTGGTGGATACAGC TATGTATCGCTCGCAT
CTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAAAGGGAC
CACGGTCACCGTCTCCTICAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTITGT
TTTCTGCTACTGCCTATCGCTCGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGG
c .

SEQ ID NO:
5815

hsIGH_2238_ D022_J009_|
GHD5-24_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCGCATCTGAGCAGAGGCCTCTC
CAGGGGGACACAGTGCATGTCTGGTCCCTGAGCAGCCCCCAGGCTCTC
TAGCACTGGGGGCCCCTGGCACAGCTGTCTGGACCCTCCCTGTTCCCT
GGGAAGCTCCTCCTGACAGCCCCGCCTCCAGTTCCAGGTGTGGT TATT
GTCAGGGGGTGCCAGGCCGTGGTAGAGATGGCTACATCAGATGCGCAT
CTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAAAGGGAC
CACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTITGT
TTTCTGCTACTGCCTCAGATGCGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGG
c

SEQ ID NO:
5816

hsIGH_2239_ D023_J009_|
GHD6-06_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCAGCATCTGAAGGCAGCTGACTC
CTGACTTGGACGCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCCC
AGAACCAGGGATGAGGACGCCCCGTCAAGGCCAGAARAGACCAAGTTG
TGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGTCCCCARACARACCAGGAACGTTTCT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGAGTATAGCAGCTGTGTAGCAGCATCT
GAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAAAGGGACCA
CGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTGTTT
TCIGCTACTGCCGTGTAGCAGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5817

hsIGH_2240_ D024_J009_|
GHD6-13_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTGCATCTGAAGGCAGCTGACCC
CTGACTTGGACCCCTATTCCAGACACCAGACAGAGGCGCAGGCCCCCC
AGARACCAGGGTTGAGGGACGCCCCGTCAAARGCCAGACARAACCAAGGG
GTIGTTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCARACAGACCAGGAGGTTTCT
GAAGGTGTCTGTGTCACAGTGGGGTATAGCAGCAGCTTGGCAGTTGCA
TCTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAAAGGGA
CCACGGTCACCGTCTCCTCAGG TARAGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTG
TTTTCTGCTACTGCCTGGCAGTTGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5818
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hsIGH_2241_ D025_J009_|
GHD6-19_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAAGCATCTGATGAGGTAGCTGGC
CTCTGTCTCGGACCCCACTCCAGACACCAGACAGAGGGGCAGGCCCCC
CAAAACCAGGGTTGAGGGATGATCCGTCAAGGCAGACAAGACCAAGGG
GCACTGACCCCAGCAAGGGAAGGCTCCCARACAGACGAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGCTATCACAGTGGGGTATAGCAGTGGCTCAGTCCAAGCA
TCTGAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCARAGGGA
CCACGGTCACCGTCTCCTCAGGTAAGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTIG
TTTTCTGCTACTGCCCAGTCCAAGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAG
GC

SEQ ID NO:
5819

hsIGH_2242_ D026_J009_|
GHD6-25_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGGCATCTGACAGCTGGCCTCTG
TCTCGGACCCCCATTCCAGACACCAGACAGAGGGACAGGCCCCCCAGA
ACCAGTGTTGAGGGACACCCCTGTCCAGGGCAGCCAAGTCCARAGAGGC
GCGCTGAGCCCAGCAAGGGAAGGCCCCCARACARACCAGGAGGTTTCT
GAAGCTGTCTGTGTCACAGTCGGGTATAGCAGCGTACGTACGGCATCT
GAGTCGACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGGCAAAGGGACCA
CGGTCACCGTCICCTCAGGTAAGARTGGCCACTCTAGGGCCTTTGTTT
TCTGCTACTCCCTACGTACGGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5820

hsIGH_2243_ D027_J009_|
GHD7-27_IGHJp3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGAGCATCTGARGGGTTGAGGGCT
GGGGTCTCCCACGTGTTTTGGGGCTAACAGCGGAAGGGAGAGCACTGG
CARAGGTGCTGGGGGTCCCCTGAACCCGACCCGCCCTGAGACCGCAGC
CACATCAGCCCCCAGCCCCACAGGCCCCCTACCAGCCGCAGGGTTTITT
GGCTGAGCTGAGAACCACTGTGCTAACTACGTACCGAGCATCTGAGTCG
ACTACTACTACTACTACATGGACGTCTGGGCGCAAAGGGACCACGGTCA
CCGTCTCCTCAGGTARGAATGGCCACTCTAGGGCCTTTGTTTTCTGCT
ACTGCCAGTACCGAGCATCTGACTGATGGCGCGAGGGAGGC

SEQ ID NO:
5821

Secuencias de control de sesgo para hs-IGL

Nombre

Secuencia

SEQID NO

hsIGL_0001 _V001_J0O01
_IGLV01-36_IGLJT_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACGACACTCTGGTCCTIGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCGGTGTCTGAAGCCCCCAGGCAGAGGG
TCACCATCTCCTGTTCTIGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAATAATGCTGT
AAACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGARAGGCTCCCAAACTCCTCATCTAT
TATGATGATCTGCTGCCCTCAGGGGTCTCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGATAGGA
GACGACACTCTGTCGACTCTTCGGRACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTIGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTTCICTTAGGAGACGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5822
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hsIGL_0002 _\V002_J0O1
_IGLV01-40_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACGACACTCTCCTGGGCCCAGTCT
GTCGTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCARCATCGGGGCAGGTTATGATGT
ACACTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAARCTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGGCTCCAGGCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCCAGTCCTATGACAGCAGCCTGATGAGTGTC
TACGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAARCCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCICTGCTGTICCC
TGGARAATCTGTTTTCTICTGTGTCTACGACACTCTCTIGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5823

hsIGL_0003 _\V003_JOO1
_IGLVO01-44_IGLJT_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTACAGTGGACACTCTGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGG
TCACCATCTCTTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAGTAATACTGT
AARCTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
AGTAATARTCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTAT TACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGTACA
GTGGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGARAATCTGTTTTCTCTGTACAGTGGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5824

hsIGL_0004 _\V004_JOO1
_IGLV01-47_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCGACACTCTGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGG
TCACCATCTCTTGTTC TGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAGTAATTATGT
ATACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
AGTAATAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCGGTCCGAGGA

SEQ ID NO:
5825

TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGGATC
ATCGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGC TCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTITCTCTGGATCATCGACACTCTCTGATGGLCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0005 _\V005_J0O1
_IGLV01-50-ORF_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGGACACTCTCCTGGGCCCAGTCT
GTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAACATTGGGGCGGGTTATGTTGT
ACATTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCARATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTICAGCCTCCCTGGCCATCACTGGACTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCARAGCATGGGATAACAGCCTGATGATATTG
GCGGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTTCTCTTATTGGCGGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5826
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hsIGL_0006 _\V006_J0O1
_IGLVO01-51_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGCTTGAGACACTCTGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGTTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGACAGARGG
TCACCATCTCCTGCTCTGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGT
ATCCTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACAGCCCCCRAACTCCTCATTTAT
GACAATAATARGCGACCCTCAGGGATTCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACGTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACTCCAGACTGGGGA
CGAGGCCGATTATTACTGCGGAACATGGGATAGCAGCCTGATGAAGGCT
TGAGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCARGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAARATCTGTTTTCTCTAGGCTTGAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5827

hsIGL_0007 _\V007_JOO1
_IGLV02-08_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTGACACTCTGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTICCCTCCGCGTCCAGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAAAGCCCCCARACTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCARACACGGCCTCCCTGACCGTICTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATGCAGGCAGCARTGAACACA
CGTGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAARATCTGTTTTCTCTACACACGTGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5828

hsIGL_0008
_IGLVO02-

~\008_J001

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGACGGAGACACTCTATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCGCTCAGTGTCCGGGETCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTCGATGTTGGTGGTTATAACTAT

SEQ ID NO:
5829

11_IGLJ1_F

GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCARAGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGATGTCAGTIAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGCAGCTATGATAGAC
GGAGACACTCTGTCGACTCTTCGGARCTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCLC
TGGARAAATCTGTTITTCTCT TAGACGGAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0009 _\V009_JOO1
_IGLV02-14_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTGACACTCTGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGARCCAGCAGTGATGTTGGGAGTTATARCCTT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAAAGCCCCCRAAACTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACAAGCAGCAGTGACAGCT
CTTGACACTCTGTCGACTCTTCGGAARCTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAARATCTGTITTCTCTCAGCTCTTGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5830
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hsIGL-0010 ~\V010_J001
_IGLV02-18_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATAGACACTCTATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCCTCCGTGTCCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTAGTTATAACCGT
GICTCCTGGTACCAGCAGCCCCCAGGCACAGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGGTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCACCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACAAGCAGCAGTGAGAGCG
ATAGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCRACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTTCTCTGAGCGATAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5831

hsIGL_0011 _V011_J001
_IGLV02-23_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGAGACACTCTGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGCGAGTTATAACCTT
GTCTCCTGGTACCRRCAGCACCCAGGCAAAGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTTCTCTGGCTC
CARGTCTGGCARCACGGCCTCCCTGACARTCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCTIGCTCATATGCAGGTAGTAGTGAGCATC
TGAGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTARGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTTCTCTGCATCTGAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5832

hsIGL_0012 _\V012_J0O1
_IGLV02-33-ORF_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACGACACTCTGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCTTITIGTGTCCGGGGC TCCTGGACAGTCGGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGGGATTATGATCAT
GICTTCTGGTACCARAAGCGTCTCAGCACTACCTCCAGACTCCTGATTT
ACAATGTCAATACTCGGCCTTCAGGGATCTCTGACCTCTTCTCAGGCTC
CAAGTCTGGCAACATGGCTTCCCTGACCATCTCTGGGCTCARGTCCGAG
GTTGAGGCTAATTATCACTGCAGCTTATATTCAAGTAGTTATGATGCTA
CACGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCICTGCTGTCCC
TGGAAARTCTGTTTTICTCTTGCTACACGACACTCTCTCGATCGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5833

hsIGL_0013 _\V013_J0O1
_IGLV03-01_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAGACACTCTCTCTCCTGTAGGAT
CCGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCCGTGTCCCC
AGGACAGACAGCCAGCATCACCTIGCTCTGGAGATAAATTGGGGGATARA
TATGCTTGCTGGTATCAGCAGAAGCCAGGCCAGTCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATCAAGATAGCAAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGG
CTCCAACTCTGGGAACACAGCCACTCTGACCATCAGCGGGACCCAGGCT
ATGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGCGTGGGACAGCAGTGAAACTG
CCAGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCARCCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTICTCTAACTGCCAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5834
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hsIGL_0014 _\V014_J0O1
_IGLV03-09-FP_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGGACACTCTTTTTCTTGCAGGTT
CTCTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACTCTCAGTGTCAGTGGCCCT
GGGACAGGCGGCCAGGATTACCTGTGGGGGAAACAACCTTGGATATAAA
AATGTGCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATAGGGATAACAACCGGCCCTCTGGGATCCCTGAGCGATTCTCTIGG
CTCCAACTCGGGGAACACGGCCACCCTGACCATCAGCAGAGCCCAAGCC
GGGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGCAGTGATTGGA
CTGGACACTCIGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TIGGAAARATCTGTTITCTCTTTGGAC TGGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5835

hsIGL_0015 V015 _J0O1
_IGLV03-10_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACGACACTCTTTGCAGTCTICTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
ARMCGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCARAAAAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGTCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
GAGGACAGCAARACGACCCTCCGGGATCCCTGAGAGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATGGCCACCTTGACTATCAGTGGGGCCCAGGTGGAGGA
TGAAGCTGACTACTACTGTTACTCAACAGACAGCAGTGGTATGAGTAGA
CACGACACTCTGTCGACTCTTICGGAACTGGGACCARGGTCACCGTCCTA

SEQ ID NO:
5836

GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAARATCTGTTTTCTCTGTAGACACGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0016 _\V016_J0O1
_IGLV03-12_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACGACACTCTTTGCAGGCTCTGCG
ACCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACACTCAGTGTCAGTGGCCACAGCAC
AGATGGCCAGGATCACCTGTGGGGGAAACAACAT TGGAAGTAARGCTGT
GCACTGGTACCAGCARAAGCCAGGCCAGGACCCTGTGC TGGTCATCTAT
AGCGATAGCAACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACCCAGGGAACACCGCCACCCTAACCATCAGCAGGATCGAGGCTGGGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGACACTG
TACGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGARAATCTGTITTTCTCTCACTGTACGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5837

hsIGL_0017 _\V017_J0O1
_IGLV03-16_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCGACACTCTTTGCAGGCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCTAGGAC
AGATGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGARAGCATTGCCAAAAARATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGTTCCCTGTGCTGGTGATATAT
AAAGACAGCGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATAGTCACATTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
CGAGGCTGACTATTACTGTCTATCAGCAGACAGCAGTGGTATGAGATGA
TCCGACACTCTGTCGACTCTTCGGARCTGGGACCARGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGARAATCTGTTTTCTCTGATGATCCGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5838
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hsIGL_0018 _\V018_J0O1
_IGLV03-19_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATAGACACTCTTTGCAGGTTCTGTG
GTTTCTTCTGAGCTGACTCAGGACCCTGCTGTGTCTGTGGCCTTGGGAC
AGACAGTCAGGATCACATGCCAAGGAGACAGCCTCAGAAGCTATTATGC
AAGCTGGTACCAGCAGAAGCCAGGACAGGCCCCTGTACTTGTCATCTAT
GGTAAAARACAACCGGCCCTCAGGGATCCCAGACCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGAAARCACAGCTTCCTTGACCATCACTGGGGCTCAGGCGGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTAACTCCCGGGACAGCAGTGGTATGACGCCA
ATAGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTITCTCTCGCCAATAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5839

hsIGL_0019 _\V019_J0O1
_IGLV03-21_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTGACACTCTTTGCAGGCTCTGTG
ACCTCCTATGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCAGTGGCCCCAGGAA
AGACGGCCAGGATTACCTGTGCGGGGARARCAACAT TGGAAGTARAAGTGT
GCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
TATGATAGCGACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA

SEQ ID NO:
5840

ACTCTGGGAACACGGCCACCCTGACCATCAGCAGGGTCGARGCCGGGGA
TGAGGCCGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGATCAAG
CCTGACACTCTGTCGACTCTTCGGRACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTTCTCTTCAAGCCTGACACTCTCTGATGGCGCGAGE
GAGGC

hsIGL_0020 _\V020_J0O1
_IGLV03-22-FP_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTGACACTCTCCTCTCTTGCAGGC
TCTGTTGCCTCCTATGAGCTGACACAGCTACCCICGGTGTCAGTGTCCC
CAGGACAGAAAGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGTACTGGGGAAARA
TTATGCTGACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGAGTTGGTG
ATATACGAAGATAGTGAGCGGTACCCTGGAATCCCTGAACGATTCTCTG
GGTCCACCTCAGGGARACACGACCACCCTGACCATCAGCAGGGTCCTGAC
CGAAGACGAGGCTGACTATTACTGTTTGTCTGGGAATGAGGTGAACGTG
IGTGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAARARATCTGTTTTCTCTACGTGTGTGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5841

hsIGL_0021 _V021_J001
_IGLV03-25_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAGACACTCTTTGCAGGCTCTGAG |

GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
AGACGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCARAGCAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCIGTGCTGGTGATATAT
ARRGACAGTGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAACAGTCACGTTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCARTCAGCAGACARGCAGTGGTATGATCCGT
CTAGACACTCTGTCGACTCTTCGGRACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTTCTCTTCCGTCTAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5842
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hsIGL_0022 _V022_J001
_IGLV03-27_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGARGAGCTGGACACTCTCTTITTCTTGCAGTC
TCTGTGGCCTCCTATGAGCTGACACAGCCATCCTCAGTGTCAGTGTCTC
CGGGACAGACAGCCAGGATCACCTGCTCAGGAGATGTACTGGCRAAARD
ATATGCTCGGTGGTTCCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTG
ATTTATAAAGACAGTGAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCCG
GCTCCAGCTCAGGGACCACAGTCACCTTGACCATCAGCGGGGCCCAGGT
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGTTACTCTGCGGCTGACATGARAGAG
CTGGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAARGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTTCTCTAAGAGCTGGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5843

hsIGL_0023 _V023_J001

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCGACACTCTTGCTGACTCAGCCC
CCGTCTGCATCTGCCTTGCTGGGAGCCTCGATCAAGCTCACCTGCACCC

SEQ ID NO:
5844

_IGLV04-03_IGLJT_F

TAAGCAGTGAGCACAGCACCTACACCATCGAATGGTATCAACAGAGACC
AGGGAGGTCCCCCCAGTATATAATGARAGGTTAAGAGTGATGGCAGCCAC
AGCAAGGGGGACGGGATCCCCGATCGCTTCATGGGCTCCAGTTCTGGGS
CTGACCGCTACCTCACCTTCTCCARCCTCCAGTCTGACGATGAGGCTGA
GTATCACTGTGGAGAGAGCCACACGATTGATGGCCAAGTCGTGATATCG
CTCGACACTCTGTCGACTCTICGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTTCTCTTATCGCTCGACACTCTCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

hsIGL_0024 V024 _J001
_IGLV04-60_IGLJT_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCGACACTCTCTCTCTCCCAGCCT
GIGCTGACTCAATCATCCTCTGCCTCTGCTTCCCTGGGATCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGTAGCTACATCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGGGAAGGCCCCTCGGTACTTGATGAAGCTTGAR
GGTAGTGGAAGCTACAACAAGGGGAGCGGAGTTCCTGATCGCTTCTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGACCGCTACCTCACCATCTCCAACCTCCAGTT
TGAGGATGAGGCTGATTATTACTGTGAGACCTGGGACAGTATGATCAGA
TGCGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGARAARTCTGTTTTCTCTTCAGATGCGACACTCTCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
5845

hsIGL_0025 _V025_J001
_IGLV04-69_IGLJT_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCAGACACTCTCTCTCTCCCAGCTT
GTGCTGACTCAATCGCCCTCTGCCTCTGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGCAGCTACGCCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGAGAAGGGCCCTCGGTACTTGATGAAGCTTARC
AGTGATGGCAGCCACAGCAAGGGGGACGGGATCCCTGATCGCTTCTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGAGCGCTACCTCACCATCTCCAGCCTCCAGTC
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGACCTGGGGCACTGTGAGTGTA
GCAGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAARATCTGTTTTCTCTGTGTAGCAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5846
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hsIGL_0026 _\V026_J0O1
_IGLV05-37_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTGACACTCTTGTGCTGACTCAGC
CACCTTCCTCCTCCGCATCTCCTGGAGAATCCGCCAGACTCACCTGCAC
CTTGCCCAGTGACATCAATGTTGGTAGCTACRACATATACTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGCCCTCCCAGGTATCTCCTGTACTACTACTCAGACT
CAGATAAGGGCCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTICTCTGGATCCAA
AGATGCTTCAGCCRATACAGGGATTITTACTCATCTCCGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATT TGGCCARGCAATGATGGCA
GTTGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCARCCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAARATCTGTTTTCTCTTGGCAGTTGACACTCTCTIGATGGCGCGAGG

SEQ ID NO:
5847

GAGGC

hsIGL_0027 _\V027_J0O1
_IGLV05-39_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAAGACACTCTTGTGCTGACTCAGC
CAACCTCCCTCTCAGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGATTCACCTGCAC
CTTGCGCAGCGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGARTCCAGGGAGTCTTCCCCGGTATCTCCTGAGGTACARATCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCAACCAATGCAGGCCTTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAAGATGAGGCTGACTATTACTGTGCCATTTGGTACAGCAGTGACAGTC
CAAGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTARAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
IGGAAAATCTGTITICTCTCAGTCCAAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5848

hsIGL_0028 _\V028_J0O1
_IGLVO05-4 5_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGGACACTCTTGTGCTGACTCAGC
CGTCTTCCCTCTCTGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGTCTCACCTGCAC
CTTGCGCAGTGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTRACCAG
CAGAAGCCAGGGAGTCCTCCCCAGTATCTCCTGAGGTACAAATCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCGGCCAATGCAGGGATTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGAT T TGGCACAGCAGTGATACGT
ACGGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTTCTCTTACGTACGGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5849

hsIGL_0029 V02 9_J0O1
_IGLV05-52_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGAGACACTCTTGACTCAGCCATCT
TCCCATTCTGCATCTTCTGGAGCATCAGTCAGACTCACCTGCATGCTGA
GCAGTGGCTTCAGTGTTGGGGACT TCTGGATAAGGTGGTACCAACAAAR
GCCAGGGAACCCTCCCCGGTATCTCCTGTACTACCACTCAGACTCCAAT
AAGGGCCAAGGCTCTGGAGTTCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAACGATG
CATCAGCCAATGCAGGGATTCTGCGTATCTCTGGGC TCCAGCCTGAGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTGGTACATGGCACAGCAACTCTATGARGTAC
CGAGACACTCTGTCGACTCTTICGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTITTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTTCTCTAGTACCGAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5850
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hsIGL_0030 _\V030_J0O1
_IGLVO07-43_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCCATGGGACACTCTAGGGTCCAATTCTC
AGRACTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGCTTCCAGCAC TGCAGCAGTCACCAGTGGTTAC
TATCCAAACTGGTTCCAGCAGARACCTGGACAAGCACCCAGGGCACTGA
TTTATAGTACAAGCAACAAACACTCCTGGACCCCTGCCCGGTTCTCAGG
CTCCCTCCTTGGGGGCARAGCTGCCCTGACACTGTCAGGTGTGCAGCCT
GAGGACGAGGCTGAGTATTACTGCCTGCTCTACTATGGTGGTGAATCCA

SEQ ID NO:
5851

TGGGACACTCTGTCGACTCTTCGGAAC TGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTTTCTCTATCCATGGGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0031 _V031_J001
_IGLVO07-46-FP_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGCAGTGACACTCTAGGGTCCAATTCCC
AGGCTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGGCTCCAGCACTGGAGCTGTCACCAGTGGTCAT
TATCCCTACTGGTTCCAGCAGRAGCCTGGCCARAGCCCCCAGGACACTGA
TTTATGATACAAGCAACAAACACTCCTGGACACCTGCCCGGTTICTCAGG
CTCCCTCCTTGGGGGCARAGCTGCCCTGACCCTTTTGGGTGCGCAGCCT
GAGGATGAGGC TGAGTATTACTGCTTGCTCTCCTATAGTGGTGAGTAGC
AGTGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGICCC
TCGRAAARTCTGTTTTCTCTGTAGCAGTGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5852

hsIGL_0032 _\V032_J0O1
_IGLV08-61_IGLJT_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCTTCGTGACACTCTGAGTGGATTCTCAG
ACTGTGGTGACCCAGGAGCCATCGTTCTCAGTGTCCCCTGGAGGGACAG
TCACACTCACTTGTGGCTTGAGCTCTGGCTCAGTCTCTACTAGTTACTA
CCCCAGCTGGTACCAGCAGACCCCAGGCCAGGCTCCACGCACGCTCATC
TACAGCACAAACACTCGCTCTTCTGGGGTCCCTGATTGCTTCTCTGGCT
CCATCCTTGGGAACAARBRGCTGCCCTCACCATCACGGGGGCCCAGGCAGA
TGATGAATCTGATTATTACTGTGTGCTGTATATGGGTAGTGTGAATCTT
CGTGACACTCTGTCGACTCTTCGGARC TGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTITTICTCTATCTTCGTGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5853

hsIGL_0033 _\V033_J0O1
_IGLV09-49_IGLJT_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCACAGTGACRCTCTTGACTCAGCCACCT
TCTGCATCAGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCACACTCACCTGCACCCTGA
GCAGCGGCTACAGTAATTATARAGTGGACTGGTACCAGCAGAGACCAGG
GAAGGGCCCCCGGTTTGTGATGCGAGTGGGCACTGGTGGGATTGTGGGA
TCCAAGGGGGATGGCATCCCTGATCGCTTCTCAGTCTTGGGCTCAGGCC
TGAATCGGTACCTGACCATCAAGAACATCCAGGAAGAAGATGAGAGTGA
CTACCACTGTGGGGCAGACCATGGCAGTGGGAGCAACTTCGTGATCCAC
AGTGACACTCTIGTICGACTCTTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAAAATCTGTTITICTCTTCCACAGTGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5854
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hsIGL_0034
_IGLV10-54-

~V034_J001

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATGACACCGACACTCTTGTCAGTGGTCCAG
GCAGGGCTGACTCAGCCACCCTCGGTCTCCAAGGGCTTGAGACAGACCG
CCACACTCACCTGCAC TGGGAACAGCAACAATGTTGGCAACCAAGGAGC
AGCTTGGCCTGAGCAGCACCAGGGCCACCCTCCCAAACTCCTATCCTAC

SEQ ID NO:
5855

FP_IGLJ1_F

LGGARTAARCARCCGGCCCTCAGGGATCTCAGAGAGATTATCTGCATCCA
GGTCAGGAARCACAGCCTCCCTGACCATTACTGGACTCCAGCCTGAGGA
CGAGGCTGACTATTACTGC TCAGCATGGGACAGCAGCCTCATGAATGAC
ACCGACACTCTGTCGACTC TTCGGAACTGGGACCAAGGTCACCGTCCTA
GGTARGTGGCTCTCARCC TTTCCCAGCCTGTC TCACCCTCTGCTGTCCC
TGGARRATCTGTTTTCTCTATGACACCGACACTCTC TGATGGCGCGAGG
GAGGC '

hsIGL_0035 _\V035_J001
_IGLV11-55-ORF_IGLJ1_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCTTCACGAGACACTCTCGTGCTGACTCAGC
CGCCCTCTCTGTCTGCATCCCCGGGAGCARCAGCCAGACTCCCCTGCAC
CCTGAGCAGTGACCTCAGTGTTGGTGGTAAARACATGTTCTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGCTCTCCCAGGTTATTCCTGTATCACTACTCAGACT
CAGACAAGCAGCTGGGACCTGGGGTCCCCAGTCGAGTCTCTGGCTCCAA
GGAGACCTCAAGTAARCACAGCGTTTTTGCTCATCTCTGGGCTCCAGCCT
GAGGACGAGGCCGATTATTACTGCCAGGTGTACGABRAGTAGTGACTTCA
CGAGACACTCTGTCGACTCTTCGGAACTGGGACCARGGTCACCGTCCTA
GGTAAGTGGCTCTCAACCTTTCCCAGCCTGTCTCACCCTCTGCTGTCCC
TGGAARATCTGTTTTCTCTCTTCACGAGACACTCTCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
5856

hsIGL_0036 _\V001_J002
_IGLV01-36_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACTTCGGAACGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCGGTGTCTGAAGCCCCCAGGCAGRAGGG
TCACCATCTCCTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAATAATGCTGT
AAACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAAAGGCTCCCAAACTCCTCATCTAT
TATGATGATCTGCTGCCCTCAGGGGTCTCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGATAGGA
GACTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTAGGAGACTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5857

hsIGL_0037 _\V002_J002
_IGLV01-40_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACTTCGGAACCCTGGGCCCAGTCT
GTCGTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAACATCGGGGCAGGTTATGATGT
ACACTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGGCTCCAGGCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCCAGTCCTATGACAGCAGCCTGATGAGTGTC
TACTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTGTGTCTACTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5858
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hsIGL_0038

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTACAGTGTTCGGARCGGTCCTGGGCCCAG

SEQ ID NO:

_V003_J002
44 |GLJ2_F

_IGLVO1-

TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGG
TCACCATCTCTTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAGTAATACTGT
AAACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCARACTCCTCATCTAT
AGTAATAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGTACA
GTGTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTGTACAGTGT TCGGARACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

5859

hsIGL_0039

_V004_J002

_IGLV01-47_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCTTCGGAACGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTICAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGG
TCACCATCTCTTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAGTAATTATGT
ATACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCAARCTCCTCATCTAT
AGTAATAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCGGTCCGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGGATC

"ATCTTCGGRACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA

GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTIGTTTGTTTCTGTGGATCATCTTCGGARACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5860

hsIGL_0040_ —
_IGLV01-50-ORF_IGLJ2_F

~\V005_J002

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGTTCGGARCCCTGGGCCCAGTCT
GTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTC TGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAACATTGGGGCGGGTTATGTTGT
ACATTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAARCTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCAATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGACTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCAAAGCATGGGATAACAGCCTGATGATATTG
GCGTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTATTGGCGT TCGGAACCTGATGGCGCGAGG

"GAGGC

SEQ ID NO:
5861

hsIGL_0041_

_\V006_J002

_IGLV01-51_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGCTTGATTCGGAACGGTCCTGGGCCCAG
TCTIGTGTTCGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGACAGARAGG
TCACCATCTCCTGCTCTGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGT
ATCCTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTAT
GACAATAATARGCGACCCTCAGGGATTCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACGTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACTCCAGACTGGGGA
CGAGGCCGATTATTACTGCGGAACATGGGATAGCAGCCTGATGAAGGCT
TGATTCGGRACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCARGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC

SEQ ID NO:
5862

IGTTTTTGTTTGTTTCTGTAGGCTTIGATTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC
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hsIGL_0042 _\V007_J002
_IGLV02-08_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTTTCGGAACGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTICCCTCCGCGTCCAGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCARCAGCACCCAGGCARAGCCCCCAAMCTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCARCACGGCCTCCCTGACCGTCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATGCAGGCAGCAATGAACACA
CGTTTCGGARCGTCGACTATTICGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTICTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCOGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGITTTIGTTTGTITTCTIGTACACACGTT TCGGARCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5863

hsIGL_0043 _\008_J002
_IGLV02-11_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGACGGATTCGGAACATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCGCTCAGTGTCCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCARCAGCACCCAGGCARAGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGATGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGCGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGCAGCTATGATAGAC
GGATTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTICTCTTCTCCCCICTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTICTGC
TGTTTTTGTITTGTTTCTGTTAGACGGATTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5864

hsIGL_0044 V009 _J002
_IGLV02-14_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTTTCGGARACGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGGAGTTATAACCTT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCARAGCCCCCARRCTCATGATTT
ATGAGGGCAGTARGCGGCCCTCAGGGGTTTCTRAATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACARGCAGCAGTGACAGCT
CTTITCGGARCGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GéTGAGTCTCTTéTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTCAGCTCTTTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5865

hsIGL_0045 _\V010_J002
_IGLV02-18_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATATTCGGAACATCCTGGGC TCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCCTCCGTGTICCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTAGTTATAACCGT
GTCTCCTGGTACCAGCAGCCCCCAGGCACAGCCCCCAAARCTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGGTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCACCTCTGGGCTCCAGGCTGAG

SEQ ID NO:
5866

GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACAAGCAGCAGTGAGAGCG
ATATTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTICCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTICCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGT TTCTGTGAGCGATATTCCGAACCTGATGGCGCGAGS
GAGGC
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hsIGL_0046 _V011_J002
_IGLV02-23_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGATTCGGAACGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTITGGGAGTTATAACCTT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAAAGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCARACACGGCCTCCCTGACAATCTCTCGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGTAGTAGTGAGCATC
TGATTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTIGE
TGTTTTTGTTTGT T TCTGTGCATCTGATTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5867

hsIGL_0047 _V012_J002
_IGLV02-33-ORF_IGLJ2_ F

GCCTIGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACTTCGGAACGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCTTTTGTGTCCGGGGCTCCTGGACAGTCGGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGGGATTATGATCAT
GTCTTCTGGTACCAARRAGCGTCTCAGCACTACCTCCAGACTCCTGATTT
ACAATGTCAATACTCGGCCTTCAGGGATCTCTGACCTCTTCTCAGGCTC
CAAGTCTGGCAACATGGCTTCCCTGACCATCTCTGGGCTCAAGTCCGAG
GTTGAGGCTAATTATCACTGCAGCTTATATTCAAGTAGTTATGATGCTA
CACTTCGGRACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTGCTACACTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5868

hsIGL_0048 _V013_J002
_IGLV03-01_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCATTCGGARCCTCTCCTGTAGGAT
CCGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCCGTGTCCCC
AGGACAGACAGCCAGCATCACCTGCTCTGGAGATARATTGGCGGATAAA
TATGCTTGCTGGTATCAGCAGAAGCCAGGCCAGTCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATCAAGATAGCAAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGG
CTCCAACTCTGGGAACACAGCCACTCTGACCATCAGCGGGACCCAGGCT
ATGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGCGTGGGACAGCAGTGAAACTG
CCATTCGGAACGTCGACTATTICGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTAACTGCCATTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5869

hsIGL_0049
_IGLVO03-

“V014_J002

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGT TCGGAACTTTTCTTGCAGGTT
CTGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACTCTCAGTGTCAGTGGCCCT
GGGACAGGCGGCCAGGATTACCTGTGGGGGAAACAACCTTGGATATAAA

SEQ ID NO:
5870

09-FP_IGLJ2_F

AATGTGCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATAGGGATAACAACCGGCCCTCTGGGATCCCTGAGCGATTCTICTGG
CTCCAACTCGGGGAACACGGCCACCCTGACCATCAGCAGAGCCCARGCC
GGGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGCAGTGATTGGA
CTIGTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTICTICTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTC TG
TGITTTIGTITIGTTICTGTITGGACTGTTCGGAACCTGATGGCGCCAGG
GAGGC
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hsIGL_0050 _\V015_J002
_IGLV03-10_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACTTCGGAACTTGCAGTCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
BAACGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCARARAAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGTCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
GAGGACAGCAAACGACCCTCCGGGATCCCTGAGAGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATGGCCACCTTGACTATCAGTGGGGCCCAGGTGGAGGA
TGAAGCTGACTACTACTGTTACTCAACAGACAGCAGTGGTATGAGTAGA
CACTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTICTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTIGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTITCTGTGTAGACACTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5871

hsIGL_0051 ~V016_J002
_IGLV03-12_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACTTCGGAACTTGCAGGCTCTGCG
ACCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACACTCAGTGTCAGTGGCCACAGCAC
AGATGGCCAGGATCACCTGTGGGGGAAACRACATTGGAAGTARAGCTGT
GCACTGGTACCAGCAAMGCCAGGCCAGGACCCTGTGCTGGTCATCTAT
AGCGATAGCAACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACCCAGGGAACACCGCCACCCTAACCATCAGCAGGATCGAGGCTGGGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGACACTG
TACTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGC TGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTCACTGTACTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5872

hsIGL_0052 _\V017_J002
_IGLV03-16_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCTTCGGARACTTGCAGGCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCTAGGAC
AGATGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGAAGCATTGCCAAARARATATGC
TTATTGGTACCAGCAGARGCCAGGCCAGTTCCCTGTGCTGGTGATATAT
AARAGACAGCGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATAGTCACATTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
CGAGGCTGACTATTACTGTCTATCAGCAGACAGCAGTGGTATGAGATGA
TCCTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGC TGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTGATGATCCTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5873

hsIGL_0053 _\V018_J002
_IGLV03-19_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCCAATATTCGGAACTTGCAGGTTCTGTG
GTTTCTICTGAGCTGACTCAGGACCCTGCTGTGTCTGTGGCCTTGGGAC
AGACAGTCAGGATCACATGCCAAGGAGACAGCCTCAGAAGCTATTATGC
AAGCTGGTACCAGCAGAAGCCAGGACAGGCCCCTGTACTTGTCATCTAT
GGTAAARACAACCGGCCCTCAGGGATCCCAGACCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGAARACACAGCTTCCTTGACCATCACTGGGGCTCAGGCGGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTAACTCCCGGGACAGCAGTGGTATGACGCCA
ATATTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCICTCCTTICCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGITTTTGTTTGTTTCTGTCGCCAATATTCGGAACCTGATGGCGCGAGE
GAGGC

SEQ ID NO:
5874
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hsIGL_0054 _\V019_J002
_IGLV03-21_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTTTCGGARACTTGCAGGCTCTGTG
ACCTCCTATGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCAGTGGCCCCAGGAA
AGACGGCCAGGATTACCTGTGGGGGAAACAACATTGGAAGTAAAAGTGT
GCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGCTCATCTAT
TATGATAGCGACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACTCTGGGARCACGGCCACCCTGACCATCAGCAGGGTCGARGCCGGGGA
TGAGGCCGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGATCAAG
CCTTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTICTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTICAAGCCTTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5875

hsIGL_0055 V020_J002
_IGLV03-22-FP_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTTTCGGAACCCTCTCTTGCAGGC
TCTGTTGCCTCCTATGAGCTGACACAGCTACCCTCGGTGTCAGTGTCCC
CAGGACAGARAGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGTACTGGGGAAARRA
TTATGCTGACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGAGTTGGTS
ATATACGAAGATAGTGAGCGGTACCCTGGAATCCCTGAACGATTCTCTG
GGTCCACCTCAGGGAACACGACCACCCTGACCATCAGCAGGGTCCTGAC
CGAAGACGAGGCTGACTATTACTGTTTGTCTGGGAATGAGGTGAACGTG
IGTTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGC TGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACRATTTCTGC
TGTTITTTGTTTGTTTCTGTACGTGTGTTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5876

hsIGL_0056 _\V021_J002
IGLV03-25_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTATTCGGAACTTGCAGGCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
AGACGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCAAAGCAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTGATATAT
AAAGACAGTGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAARCAGTCACGTTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCAATCAGCAGACAGCAGTGGTATGATCCGT
CTATTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGC TGACCGTCCTA

SEQ ID NO:
5877

GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTCCGTCTATTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0057 _\V022_J002
IGLV03-27_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGTTCGGAACCTITTCTTGCAGTC
TCTGTGGCCTCCTATGAGCTGACACAGCCATCCTCAGTGTCAGTGTCTC
CGGGACAGACAGCCAGGATCACCTGCTCAGGAGATGTACTGGCAAARAR
ATATGCTCGGTGGTTCCAGCAGAMRGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTG
ATTTATAAAGACAGTGAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTICCG
GCTCCAGCTCAGGGACCACAGTCACCTTGACCATCAGCGGGGCCCAGGT
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGTTACTCTGCGGCTGACATGAARGAG
CTGTTCGGARCGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTAAGAGCTGT TCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5878

124
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hsIGL_0058 _\V023_J002
IGLV04-03_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCTTCGGARCTGCTGACTCAGCCC
CCGTCTGCATCTGCCTTGCTGGGAGCCTCGATCAAGCTCACCTGCACCC
TAAGCAGTGAGCACAGCACCTACACCATCGAATGGTATCAACAGAGACC
AGGGAGGTCCCCCCAGTATATAATGAAGGT TAAGAGTGATGGCAGCCAC
AGCAAGGGGGACGGGATCCCCGATCGCTTCATGGGCTCCAGTTCTIGGGS
CTGACCGCTACCTCACCTTCTCCAACCTCCAGTCTGACGATGAGGCTGA
GTATCACTGTGGAGAGAGCCACACGATTGATGGCCARGTCGTGATATCG
CTCTTCGGARACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGEL
TGTTTTTGTITTIGTTTCTGTTATCGCTCT TCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5879

hsIGL_0059 _\V024_J002
_IGLV04-60_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGC TTCGGAACCTCTCTCCCAGCCT
GTGCTGACTCAATCATCCTCTGCCTCTGCTTCCCTGGGATCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGTAGCTACATCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGGGAAGGCCCCTCGGTACTTIGATGAAGCTIGAA
GGTAGTGGAAGCTACAACARAGGGGAGCGGAGTTCCTIGATCGCTTCTICAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGACCGCTACCTCACCATCTCCAACCTCCAGTT
TGAGGATGAGGCTGATTATTACTGTGAGACCTGGGACAGTATGATCAGA
TGCTTCGGARCGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCARGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACRAATTTCTIGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTCAGATGCTTCGGARCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5880

hsIGL_0060 _\V025_J002
_IGLV04-69_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCATTCGGARCCTCTCTCCCAGCTT
GTGCTGACTCAATCGCCCTCTGCCTCTGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGCAGCTACGCCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGAGAAGGGCCCTCGGTACTTGATGAAGCTTAAC
AGTGATGGCAGCCACAGCAARGGGGGACGGGATCCCTGATCGCTTCTCAG

SEQ ID NO:
5881

GCTCCAGCTCTGGGGCTGAGCGCTACCTCACCATCTCCAGCCTCCAGTC
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGACCTGGGGCACTGTGAGTGTA
GCATTCGGARCGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTICTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACRATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTGTGTAGCATTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0061 ~\V026_J002
_IGLV05-37_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTITICGGAACTGTGCTGACTCAGC
CACCTTCCTCCTCCGCATC TCCTGGAGAATCCGCCAGACTCACCTGCAC
CTTGCCCAGTGACATCAATGTTGGTAGCTACAACATATACTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGCCCTCCCAGGTATCTCCIGTACTACTACTCAGACT
CAGATAAGGGCCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCAGCCAATACAGGGATTTTACTCATCTCCGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATTTGGCCAAGCAATGATGGCA
GTTTTCGGAACGTCGACTATTICGGCGGAGGGACCARGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTICTCCTTCCCCGCTICTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTIGTTTGTTTCTGT TGGCAGTITICGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5882

125
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hsIGL_0062 _\V027_J002
_IGLV05-39_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAATTCGGAACTGTGCTGACTCAGC
CAACCTCCCTCTCAGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGATTCACCTGCAC
CTTGCGCAGCGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGAATCCAGGGAGTCTTCCCCGGTATCTCCTGAGGTACARATCAGARCT
CAGATAAGCAGCAGGGCTICTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCAACCAATGCAGGCCTTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTICT
GAAGATGAGGCTGACTATTACTGTGCCATTTGGTACAGCAGTGACAGTC
CAATTCGGAACGTCGACTATTCCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TETTTTTGTTTGTTTCTGTCAGTCCAATTCGGARCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5883

hsIGL_0063 _\V028_J002
IGLV05-45_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGTTICGGARACTGTGCTIGACTCAGT
CGTCTICCCTCTCTGCATC TCCTGGAGCATCAGCCAGTC TCACCTGCAC
CTTGCGCAGTGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACUAG
CAGAAGCCAGGGAGTCCTCCCCAGTATCTCCTGAGGTACAAATCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTICTICTGGATCCAA
AGATGCTTCGGCCAATGCAGGGATTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATTTGGCACAGCAGTGATACGT
ACGTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTIGTTTGTTTICTIGT TACGTACGTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5884

hsIGL_0064 _V029_J002

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGATTCGGAACTGACTCAGCCATCT
TCCCATTCTGCATCTTCTGGAGCATCAGTCAGACTCACCTGCATGCTGA

SEQ ID NO:
5885

IGLV05-52_IGLJ2_F

GCAGTGGCTTCAGTIGTTGGGGACTTCTGGATAAGGTGGTACCARACARARA
GCCAGGGRACCCTCCCCGGTATCTCCTGTACTACCACTCAGACTCCAAT
AAGGGCCAAGGCTCTGGAGTTCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCARCGATG
CATCAGCCAATGCAGGGATTCTGCGTATCTCTGGGCTCCAGCCTGAGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTGGTACATGGCACAGCAACTCTATGARGTAC
CGATTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACRATTTCTGC
TGTTTTTGITTIGTTTCTGTAGTACCGAT TCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0065 _\V030_J002
_IGLVO07-43_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCCATGGTTCGGAACAGGGTCCAATTCTC
AGACTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGCTTCCAGCACTGGAGCAGTCACCAGTGGTTAC
TATCCAAACTGGTTCCAGCAGARACCTGGACAAGCACCCAGGGCACTGA
TTTATAGTACAAGCAACABACACTCCTGGACCCCTGCCCGGTTCTCAGG
CTCCCTCCTTGGGGGCARAGCTGCCCTGACACTGTCAGGTGTGCAGCCT
GAGGACGAGGCTGAGTATTACTGCCTGCTCTACTATGGTGGTGAATCCA
TGGTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTATCCATGGT TCGGARCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5886

126
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hsIGL_0066 _\V031_J002
_IGLVO07-46-FP_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGCAGTTTCGGAACAGGGTCCAATTCCC
AGGCTGTGGTGACTCAGCGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGGCTCCAGCACTGGAGCTGTCACCAGTGGTCAT
TATCCCTACTGGT TCCAGCAGAAGCCTGGCCARGCCCCCAGGACACTGA
TTTATGATACAAGCAACAAACACTCCTGGACACCTGCCCGGTTCTCAGS
CTCCCICCTTGGGGGCARAGCTGCCCTGACCCTTTTGGGTGCGCAGCCT
GAGGATGAGGCTGAGTATTACTGCTTGCTCTCCTATAGTGGTGAGTAGT
AGTTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTGTAGCAGTTTCGGARACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5887

hsIGL_0067 _\V032_J002
_IGLV08-61_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCTTCGTTTCGGAACGAGTGGATTCTCAG
ACTGTGGTGACCCAGGAGCCATCGTTCTCAGTGTCCCCTGGAGGGACAG
TCACACTCACTTGTGGCTTGAGCTCTGGCTCAGTCTCTACTAGTTACTA
CCCCAGCTGGTACCAGCAGACCCCAGGCCAGGCTCCACGCACGCTCATC
TACAGCACAAACACTCGCTCTTCTGGGGTCCCTGATTGCTTCTCTGGCT
CCATCCTTGGGAACAAAGCTGCCCTCACCATCACGGGGGCCCAGGCAGA
TGATGAATCTGATTATTACTGTGTGCTGTATATGGGTAGTGTGAATCTT
CGTTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTICTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTATCTTCGTTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG

SEQ ID NO:
5888

GAGGC

hsIGL_0068 _\V033_J002
_IGLV09-49_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCACAGTTTCGGAACTGACTCAGCCACCT
TCTGCATCAGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCACACTCACCTGCACCCTGA
GCAGCGGCTACAGTAATTATARAGTGGACTGGTACCAGCAGAGACCAGG
GAAGGGCCCCCGGTTTGTGATGCGAGTGGGCACTGGTGGGATTGTGGGA
TCCAAGGGGGATGGCATCCCTGATCGCTTCTCAGTCTTGGGCTCAGGCC
TGAATCGGTACCTGACCATCAAGAACATCCAGGAAGAAGATGAGAGTGA
CTACCACTGTGGGGCAGACCATGGCAGTGGGAGCAACTTCGTGATCCAC
AGTTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTIGGGACARTTTCTGC
TGTTTTITGTTTGTTTCTGT TCCACAGTTTCGGARCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5889

hsIGL_0069 _\V034_J002
_IGLV10-54-FP_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATGACACCTTCGGAACTGTCAGTGGTCCAG
GCAGGGCTGACTCAGCCACCCTCGGTCTCCARGGGC TTGAGACAGACCG
CCACACTCACCTGCACTGGGAACAGCAACAATGTTGGCAACCAAGGAGC
AGCTTGGCCTGAGCAGCACCAGGGCCACCCTCCCAARCTCCTATCCTAC
AGGAATAACAACCGGCCCTCAGGGATCTCAGAGAGATTATCTGCATCCA
GGTCAGGRAACACAGCCTCCCTGACCATTACTGGACTCCAGCC TGAGGA
CGAGGCTGACTATTACTGCTCAGCATGGGACAGCAGCCTCATGAATGAC
ACCTTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCICTCCTTCCCCGCTCTTGGGACARTTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTATGACACCTTCGGRACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5890

127
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hsIGL_0070 _\V035_J002
_IGLV11-55-ORF_IGLJ2_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCTTCACGATTCGGAACCGTGCTGACTCAGC
CGCCCTCTCTGTCTGCATCCCCGGGAGCARCAGCCAGACTCCCCTGCAL
CCTGAGCAGTGACCTCAGTGTTGGTGGTAAARACATGTTCTGGTACCAG
CAGARAGCCAGGGAGCTCTCCCAGGTTATTCCTGTATCACTACTCAGACT
CAGACAAGCAGCTGGGACCTGGGGTCCCCAGTCGAGTCTCTGGCTCCAA
GGAGACCTCARGTAACACAGCGTTTTTGCTCATCTCTGGGCTCCAGCCT
GAGGACGAGGCCGATTATTACTGCCAGGTGTACGARAGTAGTGACTTCA
CGATTCGGAACGTCGACTATTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACRAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTCTTCACGATTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5891

hsIGL_0071 _\V001_J003
_IGLV01-36_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACAAGTAACGGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCGGTGTCTGAAGCCCCCAGGCAGAGGG
TCACCATCTCCTGTTCTGGAAGCAGCTCCARCATCGGAAATAATGCTGT
AARCTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAARAGGCTCCCAAARCTCCTCATCTAT
TATGATGATCTGCTGCCCTCAGGGGTCTCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTIGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGATAGGA

SEQ ID NO:
5892

GACAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACRATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTAGGAGACARAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0072 _V002_J003
_IGLV01-40_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACAAGTAACGCCTGGGCCCAGTCT
GTCGTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGC TCCAACATCGGGGCAGGTTATGATGT
ACACTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGGCTCCAGGC TGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCCAGTCCTATGACAGCAGCCTGATGAGTGTC
TACAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGAC CARGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATT TCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTGTGTCTACAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GRGGC

SEQ ID NO:
5893

hsIGL_0073 _V003_J003
_IGLV01-44_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTACAGTGAAGTAACGGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGE
TCACCATCTCTTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAGTAATACTGT
AAACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCARACTCCTCATCTAT
AGTAATAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGTACA
GTGAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCARGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTGTACAGTGAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5894

128
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hsIGL_0074 _\V004_J003
_IGLV01-47_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCAAGTAACGGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGG
TCACCATCTCTTIGTTCTGGARGCAGCTCCAACATCGGAAGTAATTATGT
ATACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
AGTAATAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCGGTCCGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGIGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGGATC
ATCAARGTARCGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTICTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACARTTTCTGC
TGTTTTITGTTTGTTTCTGTGGATCATCAAGTARCGCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
5895

hsIGL_0075
_IGLV01-50-

~\V005_J003

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGAAGTAACGCCTGGGCCCAGTCT
GTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAACATTGGGGCGGGTTATGTTGT
ACATTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCRAACTCCTCATCTAT

SEQ ID NO:
5896

ORF_IGLJ3_F

GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCAATTCTCTGGCTCCA
BAGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGACTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCAAAGCATGGGATAACAGCCTGATGATATTG
GCGAAGTAACGGTCGACTGTT CGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTICTGC
TGTTTTTGTITTGTTTCTGT TATTGGCGRAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0076 _\V006_J003
_IGLVO01-51_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGCTTGARAGTAACGGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGTTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGACAGAAGG
TCACCATCTCCTGCTCTGGAAGCAGCTCCARCATTGGGAATAARTTATGT
ATCCTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTAT
GACAATAATAAGCGACCCTCAGGGATTCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACGTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACTCCAGACTGGGGA
CGAGGCCGATTATTACTGCGGAACATGGGATAGCAGCCTGATGAAGGCT
TGARAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTAGGCTTGAAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5897

hsIGL_0077 _\V007_J003
_IGLV02-08_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTAAGTAACGGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCCTCCGCGTCCAGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCARCAGCACCCAGGCAAMGCCCCCARACTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTICCCTGACCGTCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATGCAGGCAGCAATGAACACA
CGTAAGTARCGGTCGACTGTICGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACRATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTACACACCTAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5898

129
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hsIGL_0078

~\008_J003

_IGLV02-11_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGACGGARAGTAACGATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCGCTCAGTGICCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAARGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGATGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGCAGCTATGATAGAC
GGAAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCICCTITCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTICTGTTAGACGGARAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5899

hsIGL_0079

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTARGTARCGGTCCTGGGCCCAGT

SEQ ID NO:

~\V009_J003
14_IGLJ3_F

_IGLVO02-

CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGGAGTTATAACCTT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCRAAGCCCCCRAACTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTICTCTGGCTIC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACAAGCAGCAGTGACAGCT
CTTAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGICTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATITCTGC
TGTTTTTGTTTGTITCTGTCAGCTCTTAAGTAACGCTGATGGCGCGAGE
GAGGC

5900

hsIGL_0080

~V010_J003

_IGLV02-18_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATRARAGTAACGATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCCTCCGTGTCCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTAGTTATAACCGT
GTCTCCTGGTACCAGCAGCCCCCAGGCACAGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTICTICTGGGTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCACCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACRAGCAGCAGTGAGAGCG
ATARAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTICTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACRATTTCTGC
TGITTTTGTTTGTTTCTGTGAGCGATAAAGTAAC GCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5901

hsIGL_0081

_V011_J003

_IGLV02-23_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGAAAGTAACGGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCC TGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGGAGT TATAACCTT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAAAGCCCCCARACTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCARCACGGCCTCCCTGACAATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGTAGTAGTGAGCATC
TGAAAGTARCGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGE
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTGCATCTGAARGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC '

SEQ ID NO:
5902

130
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hsIGL_0082 _\V012_J003
_IGLV02-33-ORF_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACAAGTAARCGGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCTTTTGTGTCCGGGGCTCCTGGACAGTCGGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGGGATTATGATCAT
GTCTTCTGGTACCARAAGCGTCTCAGCACTACCTCCAGACTCCTGATTT
ACAATGTCAATACTCGGCCTTCAGGGATCTCTGACCTCTTCTCAGGCTC
CAAGTCTGGCAACATGGCTTCCCTGACCATCTCTGGGCTCAAGTCCGAG
GTTGAGGCTAATTATCACTGCAGCTTATATTICAAGTAGTTATGATGCTA
CACAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTICTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC

SEQ ID NO:
5903

TGTTITTGTTIGTTTCTGTTGCTACACAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0083 _\V013_J003
_IGLV03-01_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAAAGTARCGCTCTCCTGTAGGAT
CCGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCCGTGTCCCC
AGGACAGACAGCCAGCATCACCTGCTCTGGAGATAAAT TGGGGGATAAA
TATGCTTGCTGGTATCAGCAGAAGCCAGGCCAGTCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATCAAGATAGCAAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGG
CTCCAACTCTGGGAACACAGCCACTCTGACCATCAGCGGGACCCAGGCT
ATGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGCGTGGGACAGCAGTGAAACTG
CCARAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTIGTTTCTIGTAACTGCCAAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5904

hsIGL_0084 _\V014_J003
_IGLV03-09-FP_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGAAGTAACGTTTTCTTGCAGGTT
CTGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACTCTCAGTGTCAGTGGCCCT
GGGACAGGCGGCCAGGATTACCTGTGGGGGAAACAACCTTGGATATAAA
AATGTGCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATAGGGATAACARACCGGCCCTCTGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGG
CTCCAACTCGGGGARCACGGCCACCCTGACCATCAGCAGAGCCCAAGCC
GGGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGCAGTGATTGGA
CTGAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTIGTTTCTGTTTGGACTGAAGTAACGCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
5905

hsIGL_0085 _\V015_J003
_IGLV03-10_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACAAGTAACGTTGCAGTCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
AAACGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCAARAAAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGTCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
GAGGACAGCAAACGACCCTCCGGGATCCCTGAGAGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACRATGGCCACCTTGACTATCAGTGGGGCCCAGGTGGAGGA
TGARGCTGACTACTACTGTTACTCAACAGACAGCAGTGGTATGAGTAGA
CACAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCARGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTIGTTIGTTTCTGTGTAGACACAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5906
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hsIGL_0086 _\V016_J003
_IGLV03-12_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACAAGTAACGTTGCAGGCTCTGCG
ACCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACACTCAGTGTCAGTGGCCACAGCAC
AGATGGCCAGGATCACCTGTGGGGGAMACAACATTGGAAGTAAAGCTGT
GCACTGGTACCAGCAAAAGCCAGGCCAGGACCCTGTGCTGGTCAICTAT
AGCGATAGCAACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACCCAGGGRACACCGCCACCCTRACCATCAGCAGGATCGAGGCTGGGGA

SEQ ID NO:
5907

TGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGACACTG
TACAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGC TGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTCACTGTACAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0087 _\V017_J003
_IGLV03-16_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCAAGTAACGT TGCAGGCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCTAGGAC
AGATGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGARGCATTGCCAARAAARATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGTTCCCTGTGCTGGTGATATAT
ARAGACAGCGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATAGTCACATTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
CGAGGCTGACTATTACTGTCTATCAGCAGACAGCAGTGGTATGAGATGA
TCCAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGICTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTGATGATCCAAGTARCGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5908

hsIGL_0088 _\V018_J003
_IGLV03-19_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATAAAGTAACGTTGCAGGTTCTGTG
GITTCTTCTGAGCTGACTCAGGACCCTGCTGTGTCTGTGGC CTTGGGAC
AGACAGTICAGGATCACATGCCAAGGAGACAGCCTCAGAAGCTATTATGC
AAGCTGGTACCAGCAGAAGCCAGGACAGGCCCCTGTACTTGTCATCTAT
GGTAARARCAACCGGCCCTCAGGGATCCCAGACCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGAAACACAGCTTCCTTGACCATCACTGGGGC TCAGGCGGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTAACTCCCGGGACAGCAGTGGTATGACGCCA
ATARAGTAACGGTCGACTGITCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTITGTTTGTTTCTIGTCGCCAATAAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5909

hsIGL_0089 _\V019_J003
IGLV03-21_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTARGTAACGTTGCAGGCTCTGTG
ACCTCCTATGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCAGTGGCCCCAGGAA
AGACGGCCAGGATTACCTGTGGGGGAAACAACAT TGGAAGTAARAGTGT
GCACTGGTACCAGCAGRAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
TATGATAGCGACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACTCTGGGAACACGGCCACCCTGACCATCAGCAGGGTCGAAGCCGGGGA
TGAGGCCGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGATCAAG
CCTAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTITGTTTGITICTIGTTCAAGCCTAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5910
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hsIGL_0090
_IGLVO03-

_\V020_J003

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTRAGTAACGCCTCTCTTIGCAGGC
TCTGTTGCCTCCTATGAGCTGACACAGCTACCCTCGGTGTCAGTGTCCC
CAGGACAGAAAGCCAGGATCACCTGCTC TGGAGATGTACTGGGGAARAR

SEQ ID NO:
5911

22-FP_IGLJ3_F

TTATGCTGACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGAGTTGGTS
ATATACGAAGATAGTGAGCGGTACCCTGGAATCCCTGAACGATTCTICTG
GGTCCACCTCAGGGAACACGACCACCCTGACCATCAGCAGGGTCCTGAC
CGAAGACGAGGCTGACTATTACTGTTTGTCTGGGAATGAGGTGAACGTG
TGTAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTITGTTTGTTTCTIGTACGTGTGTAAGTARCGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0091 _V021_J003
_IGLV03-25_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAAAGTAACGTTGCAGGCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
AGACGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCAAAGCAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTGATATAT
AAAGACAGTGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAACAGTCACGTTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCAATCAGCAGACAGCAGTGGTATGATCCGT
CTAAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACRATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTCCGTCTAAAGTRACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5912

hsIGL_0092 _\V022_J003
_IGLV03-27_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGARGAGCTGAARGTAACGCTTTTCTIGCAGTC
TCTGTGGCCTCCTATGAGCTGACACAGCCATCCTCAGTGTCAGTGTCIC
CGGGACAGACAGCCAGGATCACCTGCTCAGGAGATGTAC TGGCARRAAR
ATATGCTCGGTGGTTCCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTG
ATTTATAAAGACAGTGAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCCG
GCTCCAGCTCAGGGACCACAGTCACCTTGACCATCAGCGGGGCCCAGGT
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGTTACTCTGCGGCTGACATGAAAGAG
CTGAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTAAGAGCTGAAGTAACGC TGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5913

hsIGL_0093 _\V023_J003
_IGLV04-03_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCAAGTAACGTGC TGACTCAGCCC
CCGTCTGCATCTGCCTTGC TGGGAGCCTC GATCABGCTCACCTGCACCC
TAAGCAGTGAGCACAGCACCTACACCATCGAATGGTATCARCAGAGACC
AGGGAGGTCCCCCCAGTATATAATGAAGGTTAAGAGTGATGGCAGCCAC
AGCAAGGGGGACGGGATCCCCGATCGCTTCATGGGC TCCAGTTCTGGGGE
CTGACCGCTACCTCACCTITCTCCAACCTCCAGTCTGACGATGAGGCTGA
GTATCACTGTGGAGAGAGCCACACGATTGATGGCCAAGTCGTGATATCG
CTCARAGTAACGGTCGACTIGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTATCGCTCAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5914
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hsIGL_0094 _\V024_J003
_IGLV04-60_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCAAGTAACGCTCTCTCCCAGCCT
GTGCTGACTCAATCATCCTCTGCCTCTGCTTCCCTGGGATCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGTAGCTACATCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGGGAAGGCCCCTCGGTACTTGATGAAGCTTGAA
GGTAGTGGAAGCTACARCAAGGGGAGCGGAGTTCCTGATCGCTTCTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGACCGCTACCTCACCATCTCCAACCTCCAGTT
TGAGGATGAGGCTGATTATTACTGTGAGACCTGGGACAGTATGATCAGA
TGCAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTICTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTCAGATGCAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5915

hsIGL_0095 _\V025_J003
_IGLV04-69_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCARAGTAACGCTCTCTCCCAGCTT
GTGCTGACTCRATCGCCCTCTGCCTCTGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGCAGCTACGCCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGAGAAGGGCCCTCGGTACTTGATGARGCTTAAC
AGTGATGGCAGCCACAGCAAGGGGGACGGGATCCCTGATCGCTTCTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGAGCGCTACCTCACCATCTCCAGCCTCCAGTC
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGACCTGGGGCACTGTGAGTGTA
GCAAAGTAARCGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTICTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTICTGC
TGTTTTTGTTTGTTICTGTGTGTAGCAAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5916

hsIGL_0096 _\V026_J003
_IGLV05-37_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTAAGTAACGTGTGCTGACTCAGC
CACCTTCCTCCTCCGCATCTCCTGGAGRAATCCGCCAGACTCACCTGCAC
CTTGCCCAGTGACATCAATGTTGGTAGCTACAACATATACTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGCCCTCCCAGGTATCTCCTGTACTACTACTCAGACT
CAGATARGGGCCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTICTCTGGATCCAR
AGATGCTTCAGCCAATACAGGGATTTTACTCATCTCCGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATTTGGCCAAGCAATGATGGCA
GTTAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTIGTTGGCAGTTAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5917

hsIGL_0097 _\V027_J003
_IGLV05-39_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAARAGTAACGTGTGCTGACTCAGC
CAACCTCCCTCTCAGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGATTCACCTGCAC
CTTGCGCAGCGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGAATCCAGGGAGTCTTCCCCGGTATCTCCTGAGGTACAAATCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCAACCAATGCAGGCCTTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAAGATGAGGCTGACTATTACTGTGCCATTTGGTACAGCAGTGACAGTC
CAARAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA

SEQ ID NO:
5918

GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTCAGTCCARARAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC
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hsIGL_0098 _\V028_J003
_IGLV05-45_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGAAGTAACGTGTGCTGACTCAGC
CGTCTTCCCTCTCTGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGTCTCACCTGCAC
CTTGCGCAGTGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGTCCTCCCCAGTATCTCCTGAGGTACAAATCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCGGCCAATGCAGGGATTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATTTGGCACAGCAGTGATACGT
ACGAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTACGTACGAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5919

hsIGL_0099 V029 _J003
_IGLV05-52_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGAAAGTRACGTGACTCAGCCATCT
TCCCATTCTGCATCTTCTGGAGCATCAGTCAGACTCACCTGCATGCTGA
GCAGTGGCTTCAGTGTTGGGGACTTCTGGATAAGGTGGTACCAACAAAA
GCCAGGGAACCCTCCCCGGTATCTCCTGTACTACCACTCAGACTCCAAT
AAGGGCCAAGGCTCTGGAGTTCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCRACGATG
CATCAGCCAATGCAGGGATTCTGCGTATCTCTGGGCTCCAGCCTGAGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTGGTACATGGCACAGCAACTCTATGAAGTAC
CGAARAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCITCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACRATTTCTGC
TGTTTTTGTTTIGTTTC TGTAGTACCGARAGTAACGCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
5920

hsIGL_0100 _\V030_J003
_IGLVO07-43_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCCATGGAAGTAACGAGGGTCCAATTCTC
AGRACTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGCTTCCAGCACTGGAGCAGTCACCAGTGGTTAC
TATCCAAACTGGTTCCAGCAGAAACCTGGACAAGCACCCAGGGCACTGA
TTTATAGTACAAGCAACAAACACTCCTGGACCCCTGCCCGGTTCTCAGG
CTCCCTCCTTGGGGGCAAAGCTGCCCTGACACTGTCAGGTGTGCAGCCT
GAGGACGAGGCTGAGTATTACTGCCTGCTCTACTATGGTGETGARTCCA
TGGAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTATCCATGGAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC .

SEQ ID NO:
5921

hsIGL_0101 _\V031_J003
_IGLVO07-46-FP_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGCAGTAAGTAACGAGGGTCCAATTCCC
AGGCTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGGCTCCAGCACTGGAGCTGTCACCAGTGGTCAT
TATCCCTACTGGTTCCAGCAGAAGCCTGGCCAAGCCCCCAGGACACTGA
TTTATGATACAAGCAACAARACACTCCTGGACACCTGCCCGGTTCTCAGG

SEQ ID NO:
5922

CTCCCTCCTTGGGGGCAAAGCTGCCCTGACCCTTTTGGGTGCGCAGCCT
GAGGATGAGGCTGAGTATTACTGCTTGCTCTCCTATAGTGGTGAGTAGC
AGTAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTICTGC
TGTTTTTGTTTGTTICTGTGTAGCAGTAAGTAACGC TGATGGCGCGAGG
GAGGC
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hsIGL_0102 _\V032_J003
_IGLV08-61_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCTTCGTAAGTAACGGAGTGGATTCTCAG
ACTGTGGTGACCCAGGAGCCATCGTTCTCAGTGTCCCCTGGAGGGACAG
TCACACTCACTTGTGGCTTGAGCTCTGGCTCAGTCTCTACTAGTTACTA
CCCCAGCTGGTACCAGCAGACCCCAGGCCAGGCTCCACGCACGCTCATC
TACAGCACAAACACTCGCTCTTCTGGGGTCCCTGATTGCTTCTCTGGCT
CCATCCTTGGGAACAAAGCTGCCCTCACCATCACGGGGGCCCAGGCAGA
TGATGAATCTGATTATTACTGTGTGCTGTATATGGGTAGTGTGAATCTT
CGTAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTATCTTCGTRAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5923

hsIGL_0103 _\V033_J003
_IGLV09-49_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCACAGTAAGTAACGTGACTCAGCCACCT
TCTGCATCAGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCACACTCACCTGCACCCTGA
GCAGCGGCTACAGTAATTATAAAGTGGACTGGTACCAGCAGAGACCAGG
GAAGGGCCCCCGGTTTGTGATGCGAGTGGGCACTGGTGGGATTGTGGGA
TCCAAGGGGGATGGCATCCCTGATCGCTTCTCAGTCTTGGGCTCAGGCC
TGAATCGGTACCTGACCATCAAGAACATCCAGGAAGAAGATGAGAGTGA
CTACCACTGTGGGGCAGACCATGGCAGTGGGAGCAACTTCGTGATCCAC
AGTAAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACARTTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTTCCACAGTAAGTAACGC TGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5924

hsIGL_0104 V034 _J003
_IGLV10-54-FP_IGLJ3_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATGACACCAAGTAACGTGTCAGTGGTCCAG
GCAGGGCTGACTCAGCCACCCTCGGTCTCCAAGGGCTTGAGACAGACCG
CCACACTCACCTGCACTGGGAACAGCAACARATGTTGGCAACCAAGGAGC
AGCTTGGCCTGAGCAGCACCAGGGCCACCCTCCCAAACTCCTATCCTAC
AGGAATAACARCCGGCCCTCAGGGATCTCAGAGAGATTATCTGCATCCA
GGTCAGGAARACACAGCCTCCCTGACCATTACTGGACTCCAGCCTGAGGA
CGAGGCTGACTATTACTGCTCAGCATGGGACAGCAGCCTCATGAATGAC
ACCAAGTRACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTGTATGACACCAAGTRACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5925

hsIGL_0105_V035_J003

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCTTCACGARAGTARCGCGTGCTGACTCAGC
CGCCCTCTCTGTCTGCATCCCCGGGAGCARCAGCCAGACTCCCCTGCAC

SEQ ID NO:
5926

_IGLV11-55-ORF_IGLJ3_F

CCTGAGCAGTGACCTCAGTGTIGGTGGTAARAACATGTTCTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGCTCTICCCAGGTTATTCCTGTATCACTACTCAGACT
CAGACAAGCAGCTGGGACCTGGGGTCCCCAGTCGAGTCTCTGGCTCCAA
GGAGACCTCAAGTAACACAGCGTTTTTGCTCATCTCTGGGCTCCAGCCT
GAGGACGAGGCCGATTATTACTGCCAGGTGTACGAAAGTAGTGACTTCA
CGARAGTAACGGTCGACTGTTCGGCGGAGGGACCAAGCTGACCGTCCTA
GGTGAGTCTCTTCTCCCCTCTCCTTCCCCGCTCTTGGGACAATTTCTGC
TGTTTTTGTTTGTTTCTIGTCTITCACCGAAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC
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hsIGL_0106 _\V001_J004
_IGLV01-36_IGLJ9_P

GCCTTGCCARGCCCGCTCAGTAGGAGACGTCTCCTAGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGC TGACTCAGCCACCCTCGGTGTCTGAAGCCCCCAGGCAGAGGG
TCACCATCTCCTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGARATAATGCTGT
RAACTGGTACCAGCRGCTCCCAGGAAAGGC TCCCAAACTCCTCATCTAT
TATGATGATCTGCTGCCCTCAGGEGTCTCTGACCGATTC TCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCC TGGCCATCAGTGGGC TCCAGTC TGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGATAGGA
GACGTCTCCTAGTCGACTATT TGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGTAGGAGACGTCTCCTACTGATGGCGCGAGE
GAGGC ”

SEQ ID NO:
5927

hsIGL_0107 _\V002_J004
_IGLV01-40_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTIGTCTACGICTCCTACCTGGGCCCAGTCT
GTCGTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAACATCGGGGCAGGTTATGATGT
ACACTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAARCTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
BAGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGGCTCCAGGCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCCAGTCCTATGACAGCAGCCTGATGAGTGTC
TACGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTICTTTCCCTGCCAARGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGGTGTCTACGTCTCC TACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5928

hsIGL_0108 _\V003_J004
_IGLVO01-44_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTACAGTGGTCTCCTAGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGG
TCACCATCTCTTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAGTAATACTGT
AAACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
AGTAATAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGTACA
GTGGTCTCCTAGTCGACTATT TGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCARGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGGTACAGTGGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG

SEQ ID NO:
5929

GAGGC

hsIGL_0109 _\V004_J004
_IGLV01-47_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCGTCTCCTAGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGG
TCACCATCTCTTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAGTAATTATGT
ATACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
AGTAATAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCGGTCCGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGGATC
ATCGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTITTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACARATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGGGATCATCGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5930

137
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hsIGL_0110 _\V005_J004
_IGLV01-50-ORF_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGGTCTCCTACCTGGGCCCAGTCT
GTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAACATTGGGGCGGGTTATGTTGT
ACATTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAARACTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCAATTICTCTGGCTICCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGACTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCAARAGCATGGGATAACAGCCTGATGATATTG
GCGGTCTCCTAGTCGACTATTITGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTICTTTICCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGTATTGGCGGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5931

hsIGL_0111 ~\006_J004
_IGLV01-51_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGC TTGAGTCTCCTAGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGTTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGRACAGAAGG
TCACCATCTCCTGCTCTGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGT
ATCCTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTAT
GACAATAATAAGCGACCCTCAGGGATTCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACGTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACTCCAGACTGGGGA
CGAGGCCGATTATTACTGCGGAACATGGGATAGCAGCCTGATGAAGGCT
TGAGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTIGCCAARGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTITTGAGGCTTGAGTCICCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5932

hsIGL_0112 _\V007_J004
_IGLV02-08_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTGTCTCCTAGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCCTCCGCGTCCAGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCA;TGGAACCAGCAGTGACGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAAAGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCGTCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATGCAGGCAGCAATGAACACA

SEQ ID NO:
5933

CGTGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCITCCCTTTCTTTCCCTGCCARGTTGGTGACRATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTITGACACACGTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC -

hsIGL_0113 _\V008_J004
_IGLV02-11_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGACGGAGTCTCCTAATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCGCTCAGTGTCCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAAAGCCCCCARACTCATGATTT
ATGATGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGC TCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGCAGCTATGATAGAC
GGAGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTICCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTICGATCTTTGTAGACGGAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5934

138
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hsIGL_0114 _\V009_J004
_IGLV02-14_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTGTCTCCTAGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCC TGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGGAGTTATAACCTT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCARAGCCCCCARACTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTTCTCTGGCTC
CBAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGAT TATTACTGCAGCTCATATACAAGCAGCAGTGACAGCT
CTTGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGT TGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCT TTGCAGCTCTTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC '

SEQ ID NO:
5935

hsIGL_0115 _V010_J004
_IGLV02-18_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATAGTCTCCTARTCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCCTCCGTGTCCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTAGTTATAACCGT
GTCTCCTGGTACCAGCAGCCCCCAGGCACAGCCCCCARACTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGGTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCACCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACARGCAGCAGTGAGAGCG
ATAGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGGAGCGATAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5936

hsIGL_0116 _\V011_J004
_IGLV02-23_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGAGTCTCCTAGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGGAGTTATAACCTT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAAAGCCCCCARAACTCATGATTT

SEQ ID NO:
5937

ATGAGGGCAGTARGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACAATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGTAGTAGTGAGCATC
TGAGTCTCCTAGTCGACTATT TGGTGGAGGARCCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGGCATCTGAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0117 _\V012_J004
_IGLV02-33-ORF_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACGTCTCCTAGTCCTGGGCCCAGT
CIGCCCTGACTCAGCCTCCTTTTGTGTCCGGGGCTCCTGGACAGTCGGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTIGGGGATTATGATCAT
GICTICTGGTACCAAAAGCGTCTCAGCACTACCICCAGACTCCTGATTT
ACAATGTCAATACTCGGCCTTCAGGGATCTCTGACCTCTTICTCAGGCTC
CAAGTCTGGCAACATGGCTTCCCTGACCATCTCTGGGC TCARGTCCGAG
GTTGAGGCTAATTATCACTGCAGCTTATATTCAAGTAGTTATGATGCTA
CACGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATITTA
GATIGAGTCTCTTICTTICCCTTICITTCCCTGCCARGTTIGGTGACAATTTT

ATTCTGATTTCGATCTTTGTGCTACACGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG'

GAGGC

SEQ ID NO:
5938

139
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hsIGL_0118 _\V013_J004
_IGLV03-01_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAGTCTCCTACTCTCCTGTAGGAT
CCGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCCGTGTCCCC
AGGACAGACAGCCAGCATCACCTGCTCTGGAGATAAAT TGGGGGATARA
TATGCTTGCTGGTATCAGCAGAAGCCAGGCCAGTCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATCAAGATAGCAAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGG
CTCCAACTCTGGGARACACAGCCACTCTGACCATCAGCGGGACCCAGGCT
ATGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGCGTGGGACAGCAGTGARACTG
CCAGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTICCCTTICTTICCCIGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGAACTGCCAGTCTCCTACTGATCGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
5939

hsIGL_0119 _\V014_J004
IGLV03-09-FP_IGLJ4 P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGGTCTCCTATTTTCT TGCAGGTT
CTGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACTCTCAGTGTCAGTGGCCCT
GGGACAGGCGGCCAGGATTACCTGTGGGGGAAACAACCTTGGATATARR
AATGTGCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATAGGGATAACAACCGGCCCTCTGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGG
CTCCAACTCGGGGAACACGGCCACCCTGACCATCAGCAGAGCCCAAGCC
GGGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGCAGTGATTGGA
CTGGTCTCCTAGTICGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGICTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGTTGGACTGGTCTCCTAC&GATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5940

hsIGL_0120

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACGTCTCCTATTGCAGTCTCTGAG

SEQ ID NO:

_V015_J004
10_IGLJ4_P

_IGLV03-

GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
AARCGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCAAAAAAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGTCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
GAGGACAGCAAMACGACCCTCCGGGATCCCTGAGAGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATGGCCACCTTGACTATCAGTGGGGCCCAGGTGGAGGA
TGAAGCTGACTACTACTGTTACTCAACAGACAGCAGTGGTATGAGTAGA
CACGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTICCCTTTCTTTICCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGGTAGACACGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

5941

hsIGL_0121 _\V016_J004
IGLV03-12_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACGTCTCCTATTGCAGGCTCTGCG
ACCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACACTCAGTGTCAGTGGCCACAGCAC
AGATGGCCAGGATCACCTGTGGGGGARACAACATTGGAAGTAAAGCTGT
GCACTGGTACCAGCAAAAGCCAGGCCAGGACCCTGTGCTGGTCATCTAT
AGCGATAGCAARCCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACCCAGGGAACACCGCCACCCTAACCATCAGCAGGATCGAGGCTGGGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGACACTG
TACGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAARCCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCARGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTIGCACTGTACGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5942

140
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hsIGL_0122 _\V017_J004
_IGLV03-16_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTICAGGATGATCCGTCTCCTATTGCAGGCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCTAGGAC
AGATGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGARGCATTGCCAAARARAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGTTICCCTGTGCTGGTGATATAT
AAAGACAGCGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATAGTCACATTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
CGAGGCTGACTATTACTGTCTATCAGCAGACAGCAGTGGTATGAGATGA
TCCGTCTCCTAGICGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTITA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTITCCCTGCCARGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGGATGATCCGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5943

hsIGL_0123 _\V018_J004
_IGLV03-19_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATAGTCTCCTATTGCAGGTTCTGTG
GTTTCTTICTGAGCTGACTCAGGACCCTGCTGTGTCTGTGGCCTTGGGAL
AGACAGTCAGGATCACATGCCAAGGAGACAGCCTCAGAAGCTATTATGC
AAGCTGGTACCAGCAGAAGCCAGGACAGGCCCCTGTACTTGTCATCTAT
GGTAARAACARCCGGCCCTCAGGGATCCCAGACCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGAAACACAGCTTCCTTGACCATCACTGGGGCTCAGGCGGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTAAC TCCCGGGACAGCAGTGGTATGACGCCA
ATAGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTICTTCTICCCTITTICTTTCCCTGCCARGTTGGTGACAATTTT

SEQ ID NO:
5944

ATTCTGATTTCGATCTTTGCGCCAATAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0124 _\V019_J004
_IGLV03-21_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCRAGCCTGTCTCCTATTGCAGGCTCTGTG
ACCTCCTATGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCAGTGGCCCCAGGRA
AGACGGCCAGGATTACCTGTGGGGGAAACAACATTIGGAAGTAAAAGTGT
GCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
TATGATAGCGACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACTCTGGGAACACGGCCACCCTGACCATCAGCAGCGTCGAAGCCGGGGA
TGAGGCCGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGATCAAG
CCTGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTIGATCATTTTA
GATGAGTCTICTITCTTICCCTTTCTTTCCCTGCCAAGT TGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTITIGTCARGCCTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5945

hsIGL_0125 _\V020_J004
IGLV03-22-FP_IGLJ4 P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTGTCTCCTACCTCTCTTGCAGGC
TCTGTTGCCTCCTATGAGCTGACACAGCTACCCTCGGTGTCAGTGTCCC
CAGGACAGARAGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGTACTGGGGAARAA
TTATGCTGACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGAGTTGGTG
ATATACGAAGATAGTGAGCGGTACCCTGGAATCCCTGAACGATTCTCTG
GGTCCACCTCAGGGAACACGACCACCCTGACCATCAGCAGGGTCCTGAC
CGAAGACGAGGCTGACTATTACTGTITGTCTGGGAATGAGGTGAACGTG
IGTGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTICTITCCCTTTCTITCCCTGCCAARAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGACGTGTGTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5946

141
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hsIGL_0126 _\V021_J004
_IGLV03-25_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAGTCTCCTATTGCAGGCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
AGACGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCAAAGCAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTGATATAT
ARAGACAGTGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAACAGTCACGTTGACCATCAGTGGAG TCCAGGCAGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCARAATCAGCAGACAGCAGTGGTATGATCCGT
CTAGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTITTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGTCCGTCTAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5947

hsIGL_0127 _\V022_J004
_IGLV03-27_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGGTCTCCTACTTITTICTTGCAGTC
TCTGTGGCCTCCTATGAGC TGACACAGCCATCCTCAGTGTCAGTGTCTC
CGGGACAGACAGCCAGGATCACCTGCTCAGGAGATGTACTGGCAAARRA
ATATGCTCGGTGGTTCCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTG
ATTTATARAGACAGTGAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCCG
GCTCCAGCTCAGGGACCACAGTCACCTTGACCATCAGCGGGGCCCAGGT

SEQ ID NO:
5948

TGAGGATGAGGC TGACTATTACTGT TACTC TGCGGC TGACATGARAGAG
CTGGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCARGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGAAGAGCTGGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0128 _\V023_J004
_IGLV04-03_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCGTCTCCTATGCTGACTCAGCCC
CCGTCTGCATCTGCCTTIGCTGGGAGCCTCGATCAAGCTCACCTGCACCC
TAAGCAGTGAGCACAGCACCTACACCATCGAATGGTATCAACAGAGACC
AGGGAGGTCCCCCCAGTATATAATGAAGGT TAAGAGTGATGGCAGCCAC
AGCAAGGGGGACGGGATCCCCGATCGCTTCATGGGCTCCAGTTC TGGGG
CTGACCGCTACCTCACCTTCTCCAACCTCCAGTCTGACGATGAGGCTGA
GTATCACTGTGGAGAGAGCCACACGATTGATGGCCARGTCGTGATATCG
CTCGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATITTA
GATGAGTCICTTCTTCCCTTICTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTIT
ATTCTGATTTCGATCTTTGTATCGCTCGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5949

hsIGL_0129 _\V024_J004
_IGLV04-60_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCGTCTCCTACTCTCTCCCAGCCT
GTGCTGACTCAATCATCCTCTGCCTCTGCTTCCCTGGGATCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGTAGCTACATCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGGGAAGGCCCCTCGGTAC TTGATGAAGC TTGAA
GGTAGTGGAAGCTACAACAAGGGGAGCGGAGTTCCTGATCGCTTCTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGACCGCTACCTCACCATCTCCAACCTCCAGTT
TGAGGATGAGGCTGATTATTACTGTGAGACCTGGGACAGTATGATCAGA
TGCGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGTCAGATGCGTCTCCTACTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
5950

142




ES 2 582 554 T3

Nombre

Secuencia

SEQID NO

hsIGL_0130 _\V025_J004
_IGLV04-69_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCAGTCTCCTACTCTCTCCCAGCTT
GTGCTGACTCAATCGCCCTCTGCCTCTGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGCAGCTACGCCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGAGAAGGGCCCTCGGTACTTGATGAAGCTTAAC
AGTGATGGCAGCCACAGCAAGGGGGACGGGATCCCTGATCGCTTCTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGAGCGCTACCTCACCATCTCCAGCCTCCAGTC
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGT CAGACCTGGGGCACTGTGAGTGTA
GCAGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGGTGTAGCAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5951

hsIGL_0131
_IGLV05-

~\V026_J004

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTIGTCTCCTATGTGCTGACTCAGC
CACCTTCCTCCTCCGCATCTCCTGGAGAATCCGCCAGACTCACCTGCAC
CTTGCCCAGTGACATCAATGTTGGTAGCTACARACATATACTGGTACCAG

SEQ ID NO:
5952

37_IGLJ4_P

CAGARGCCAGGGAGCCCTCCCAGGTATCTCCTGTACTACTACTCAGACT
CAGATAAGGGCCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCRAA
AGATGCTTCAGCCAATACAGGGATTTTACTCATCTCCGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATTTGGCCARGCAATGATGGCA
GTTGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATITTA

GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT‘

ATTCTGATTTCGATCTTTGTGGCAGTTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0132 _\V027_J004
_IGLV05-39_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAAGTCTCCTATGTGCTGACTCAGC
CAACCTCCCTCTCAGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGATTCACCTGCAC
CTTGCGCAGCGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGAATCCAGGGAGTCTTCCCCGGTATCTCCTGAGGTACAARTCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCAACCAATGCAGGCCTTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAAGATGAGGCTGACTATTACTGTIGCCATTTGGTACAGCAGTGACAGTC
CAAGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTICTCTTCTTCCCITTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGCAGTICCRAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5953

hsIGL_0133 _\V028_J004
_IGLV05-45_|IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGGTCTCCTATGTGCTGACTCAGC
CGTCTTCCCTCTCTGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGTCTCACCTGCAC
CTTGCGCAGTGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGTCCTCCCCAGTATCTCCTGAGGTACAAATCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCGGCCAATGCAGGGATTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATTTGGCACAGCAGTGATACGT
ACGGTCTCCTAGTCGACTATT TGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTICTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGTACGTACGGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5954

143
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hsIGL_0134 V029 _J004
_IGLV05-52_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGAGTICTCCTATGACTCAGCCATCT
TCCCATTCTGCATCTTCTGGAGCATCAGTCAGACTCACCTGCATGCTGA
GCAGTGGCTTCAGTGTTGGGGACTTCTGGATAAGGTGGTACCAACAAAR
GCCAGGGAACCCTCCCCGGTATCTCCTGTACTACCACTCAGACTCCAAT
ALGGGCCAAGGCTCTGGAGTTCCCAGCCGCTITCTCTGGATCCAACGATG
CATCAGCCAATGCAGGGATTCTGCGTATCTCTGGGCTCCAGCCTGAGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTGGTACATGGCACAGCAACTCTATGAAGTAC
CGAGTCTCCTAGTCGACTATTITGGT GGAGGAACCCAGCTGATCATTTITA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGAGTACCGAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
5955

hsIGL_0135 _\V030_J004
_IGLVO07-43_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCCATGGGTCTCCTARGGGTCCAATTCTC
AGACTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGCTTCCAGCACTGGAGCAGTCACCAGTGGTTAC
TATCCARACTGGTTCCAGCAGARAACCTGGACABGCACCCAGGGCACTGA
TTTATAGTACAAGCARCAAACACTCCTGGACCCCTGCCCGGTTCTCRGG
CTCCCTCCTTGGGGGCAAAGCTGCCCTGACACTGTCAGGTGTGCAGCCT
GAGGACGAGGCTGAGTATTACTGCCTGCTCTACTATGGTGGTGARATCCA
TGGGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGRRCCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTICTTCCCTTTCTTTCCCTGCCRAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGATCCATGGGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5956

hsIGL_0136 _\V031_J004
_IGLVO07-46-FP_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGCAGTGTCTCCTARGGGTCCARTTCCC
AGGCTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGCGCTCCAGCACTGGAGCTGTCACCAGTGGTCAT
TATCCCTACTGGTITCCAGCAGARGCCTGGCCARGCCCCCAGGACACTGA
TTTATGATACRAGCARACAAACACTCCTGGACACCTGCCCGGTTCTCAGG
CTCCCTCCTTIGGGGGCAAAGCTGCCCTGACCCTTTTGGGTGCGCAGCCT
GAGGATGAGGCTGAGTATTACTGCTTGCTCTCCTATAGTGGTGAGTAGC
AGTGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGARCCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTICTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTIT
ATTCTGATTTCGATCTTTGGTAGCAGTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5957

hsIGL_0137 _\V032_J004
_IGLV08-61_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCTTCGTGTCTCCTAGAGTGGATTCTCAG
ACTGTGGTGACCCAGGAGCCATCGTTCTCAGTGTCCCCTGGAGGGACAG
TCACACTCACTTGTGGCTTGAGCTCTGGCTCAGTCTCTACTAGTTACTA
CCCCAGCTGGTACCAGCAGACCCCAGGCCAGGCTCCACGCACGCTCATC
TACAGCACARACACTCGCTCTTCTGGGGTCCCTGATTGCTTCTCTGGCT
CCATCCTTGGGAACAAAGCTGCCCTCACCATCACGGGGGCCCAGGCAGA
TGATGAATCTGATTATTACTGTGTGCTGTATATGGGTAGTGTGAATCTT
CGTGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGARCCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTICTTCCCTTTCTITCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGATCTTCGTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5958

144
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hsIGL_0138 _\V033_J004
_IGLV09-49_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCACAGTGTCTCCTATGACTCAGCCACCT
TCTGCATCAGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCACACTCACCTGCACCCTGA
GCAGCGGCTACAGTAATTATAMAAGTGGACTGGTACCAGCAGAGACCAGG
GAAGGGCCCCCGGTTTGTGATGCGAGTGGGCACTGGTGGGATTGTGGGA
TCCAAGGGGGATGGCATCCCTGATCGCTTCTCAGTCTTGGGCTCAGGCC
TGRATCGGTACCTGACCATCAAGAACATCCAGGAAGAAGATGAGAGTGA
CTACCACTGIGGGGCAGACCATGGCAGTGGGAGCAACTTICGTGATCCAC
AGTGTCTCCTAGTCGACTATTTIGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA

SEQ ID NO:
5959

GATGAGTCTICTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGTCCACAGTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0139 _\V034_J004
_IGLV10-54-FP_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATGACACCGTCTCCTATGTCAGTGGTCCAG
GCAGGGCTGACTCAGCCACCCTCGGTCTCCAAGGGCTTGAGACAGACCG
CCACACTCACCTGCACTGGGAACAGCAACARATGTTGGCAACCAAGGAGC
AGCTTGGCCTGAGCAGCACCAGGGCCACCCTCCCAARCTCCTATCCTAC
AGGAATAACAACCGGCCCTCAGGGATCTCAGAGAGATTATCTGCATCCA
GGTCAGGARACACAGCCTCCCTGACCATTACTGGACTCCAGCCTGAGGA
CGAGGCTGACTATTACTGCTCAGCATGGGACAGCAGCCTCATGAATGAC
ACCGTCTCCTAGTCGACTATT TGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTIT
ATTCTGATTTCGATCTTTGATGACACCGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5960

hsIGL_0140 _\V035_J004
_IGLV11-55-ORF_IGLJ4_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCTTCACGAGTCTCCTACGTGCTGACTCAGC
CGCCCTCTCTGTCTGCATCCCCGGGAGCAACAGCCAGACTCCCCTGCAC
CCTGAGCAGTGACCTCAGTGTTGGTGGTARAAACATGTTCTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGCTCTCCCAGGTTATTCCTGTATCACTACTCAGACT
CAGACAAGCAGCTGGGACCTGGGGTCCCCAGTCGAGTCTCTGGCTCCAA
GGAGACCTCAAGTAACACAGCGTTTTTGCTCATCTCTGGGCTCCAGCCT
GAGGACGAGGCCGATTATTACTGCCAGGTGTACGAAAGTAGTGACT TCA
CGAGTCTCCTAGTCGACTATTTGGTGGAGGAACCCAGCTGATCATTTTA
GATGAGTCTCTTCTTCCCTTTCTTTCCCTGCCAAGTTGGTGACAATTTT
ATTCTGATTTCGATCTTTGCTTCACGAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5961

hsIGL_0141 ~\V001_J005
_IGLV01-36_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACAGAGTGTCGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCGGTGTCTGAAGCCCCCAGGCAGAGGG
TCACCATCTCCTGTTCTGGAAGCAGC TCCAACATCGGARATAATGCTGT
AAACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAAAGGCTCCCAAACTCCTCATCTAT
TATGATGATCTGCTGCCQTCAGGGGTCTCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTCGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGATAGGA
GACAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCTAGGAGACAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5962
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hsIGL_0142 _V002_J005
_IGLV01-40_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACAGAGTGTCCCTGGGCCCAGTCT
GTCGTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAACATCGGGGCAGGTTATGATGT
ACACTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCARACTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA

SEQ ID NO:
5963

AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGGCTCCAGGCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCCAGTCCTATGACAGCAGCC TGATGAGTGTC
TACAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGICTTTTCCCCCTCCTITCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTIGGGRAA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCGTGTCTACAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

hsIGL_0143 _V003_J005
_IGLV01-44_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTACAGTGAGAGTGTCGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGG
TCACCATCTCTTGTTCTGGAAGCAGCTCCAARCATCGGAAGTAATACTGT
AAACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
AGTAATAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGTACA
GTGAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTITTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCGTACAGTGAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGE
GAGGC

SEQ ID NO:
5964

hsIGL_0144 _\V004_J005
_IGLV01-47_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCAGAGTGTCGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGS
TCACCATCICTTGTTICTGGARGCAGCTCCARCATCGGAAGTAATTATGT
ATACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
AGTARTAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCGGTCCGAGGA
TGAGGCTGATTAT TACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGGATC
ATCAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTICTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARAR
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCGGATCATCAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5965

hsIGL_0145 _V005_J005
_IGLV01-50-ORF_IGLJ5_ P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGAGAGTGTCCCTGGGCCCAGTCT
GTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAACATTGGGGCGGGTTATGTTGT
ACATTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAARACTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCAATTCTCTGGC TCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGACTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCARAGCATGGGATAACAGCCTGATGATATTG
GCGAGAGTGTCGTICGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTITCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCTATTGGCGAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5966
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hsIGL_0146 _V006_J005

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGCTTGAAGAGTGTCGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGTTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGACAGAMGG

SEQ ID NO:
5967

_IGLV01-51_IGLJ5_P

TCACCATCTCCTGCTCTGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGT
ATCCTGGTACCAGCAGCTCCCAGGARACAGCCCCCARACTCCTCATTTAT
GACARATAATAAGCGACCCTCAGGGATTCCTGACCGATTICTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACGTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACTCCAGACTGGGGA
CGAGGCCGATTATTACTGCGGRACATGGGATAGCAGCCTGATGRAGGCT
TGAAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTITTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCAGGCTTGAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0147 _\V007_J005
_IGLV02-08_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTAGAGTGTCGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCCTCCGCGTCCAGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCARAGCCCCCARACTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CARAGTCTGGCRACACGGCCTCCCTGACCGTCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATGCAGGCAGCAATGARCACA
CGTAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCARGGTACTGGGAAR
TTTTCTGCTGCTTTTGT TCACACACGTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5968

hsIGL_0148 _\V008_J005
_IGLV02-11_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGACGGAAGAGTGTCATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTICGCTCAGTGTCCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGTGGTTATRACTAT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCARAGCCCCCARACTCATGATTT
ATGATGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CRAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGCAGCTATGATAGAC
GGAAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARR
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCTAGACGGAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
5969

hsIGL_0149 _\V009_J005
_IGLV02-14_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTAGAGTGTCGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTIGGGAGTTATAACCTT
GICTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAAAGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACAAGCAGCAGTGACAGCT
CTTAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGCGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARAA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCCAGCTCTTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG

SEQ ID NO:
5970

GAGGC
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hsIGL_0150 _V010_J005
_IGLV02-18_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATAMGAGTGTCATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTICCCTICCGTGTCCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCAC TGGAACCAGCAGTGACGTTGGTAGT TATAACCGT
GTCTCCTGGTACCAGCAGCCCCCAGGCACAGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTICTCTGGGTC
CAAGTCTGGCARACACGGCCTCCCTGACCACCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACAAGCAGCAGTGAGAGCG
ATAAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAA
TTTTCTGCTGCTTTTGT TCGAGCGATAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5971

hsIGL_0151 _V011_J005
IGLV02-23_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGAAGAGTGTCGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGARCCAGCAGTGATGTTGGGAGTTATRAACCTT
GTCTCCTGGTACCARACAGCACCCAGGCAAAGCCCCCARACTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTTCTCTGGETC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACAATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGTAGTAGTGAGCATC
TGARGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCARAGGTACTGGGAAR
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCGCATCTGAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
5972

hsIGL_0152 _\V012_J005
_IGLV02-33-ORF_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACAGAGTGTCGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCTTTTGTGTCCGGGGCTCCTGGACAGTCGGT
CACCATCTCCTGCACTGGARACCAGCAGTGACGTTIGGGGATTATGATCAT
GTCTTCTGGTACCAARAGCGTCTCAGCACTACCTCCAGACTCCTGATTT
ACAATGTCAATACTCGGCCTTCAGGGATCTCTGACCTCTTCTCAGGCTC
CARAGTCTGGCAACATGGCTICCCTGACCATCTCTGGGCTCAAGTCCGAG
GTTGAGGCTAATTATCACTGCAGCTTATATTCAAGTAGTTATGATGCTA
CACRGAGTGTCGTCGACTGT TTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCTGC TACACAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5973

hsIGL_0153 _\V013_J005
_IGLV03-01_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAAGAGTGTCCTCTCCTGTAGGAT
CCGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCCGTGTCCCC
AGGACAGACAGCCAGCATCACCTGCTCTGGAGATARATTIGGGGGATAAL
TATGCTTGCTGGTATCAGCAGARGCCAGGCCAGTICCCCTGTGCTGGTCA
TCTATCAAGATAGCAAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTIGG
CTCCAACTCTGGGAACACAGCCACTCTIGACCATCAGCGGGACCCAGGCT
ATGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGCGTIGGGACAGCAGTGAAACTG

SEQ ID NO:
5974

CCAAGAGTGTCGTCGACTGT TTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAR
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCAAC TGCCAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC ' '
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hsIGL_0154 _\V014_J005
_IGLV03-09-FP_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGAGAGTGTCTTTTCTTGCAGGTT
CTGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACTCTCAGTGTCAGTGGCCCT
GGGACAGGCGGCCAGGATTACCTGTGGGGGAAACAACCTTGGATATAARA
AATGTGCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTIGCTGGTCA
TCTATAGGGATAACAACCGGCCCTCTGGGATCCCTIGAGCGATTCTCTIGG
CTCCAACTCGGGGAACACGGCCACCCTGACCATCAGCAGAGCCCRAGCC
GGGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGCAGTGATTGGA
CTGAGAGTGTCGICGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTICCTA
GATGAGICTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAA
TITICTGCTGCTITIGTTCTTGGACTGAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5975

hsIGL_0155 _\V015_J005
_IGLV03-10_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACAGAGTGTCTTGCAGTCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
ABRACGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCAAARAAMLTATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGTCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
GAGGACAGCAAACGACCCTCCGGGATCCCTGAGAGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATGGCCACCTTGACTATCAGTGGGGCCCAGGTGGAGGA
TGAAGCTGACTACTACTGTTACTCARCAGACAGCAGTGGTATGAGTAGA
CACAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARAA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCGTAGACACAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5976

hsIGL_0156 _\V016_J005
_IGLV03-12_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACAGAGTGTCTTGCAGGCTCTGCG
ACCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACACTCAGTGTCAGTGGCCACAGCAC
AGATGGCCAGGATCACCTGTGGGGGAAACAACAT TGGAAGTAAAGCTGT
GCACTGGTACCAGCARAAGCCAGGCCAGGACCCTGTGC TGGTCATCTAT
AGCGATAGCAACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACCCAGGGAACACCGCCACCCTAACCATCAGCAGGATCGAGGC TGGGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGACACTG
TACAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCARGGTACTGGGAAA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCCACTGTACAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5977

hsIGL_0157 _\V017_J005
_IGLV03-16_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCAGAGTGTCTTGCAGGCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCTAGGAC
AGATGGCCAGGATCACCTGCTICTGGAGAAGCATTGCCARARAARTATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGTTCCCTGTGCTGGTGATATAT

SEQ ID NO:
5978

AAAGACAGCGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATAGTCACATTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
CGAGGCTGACTATTACTGTCTATCAGCAGACAGCAGTGGTATGAGATGA
TCCAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGC TGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGCARA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCGATGATCCAGAGTGTCCTIGATGGCGCGAGG
GAGGC
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hsIGL_0158 _\V018_J005
_IGLV03-19_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCARTAAGAGTGTCTTGCAGGTTCTGTG
GTTTCTTCTGAGCTGACTCAGGACCCTGCTGTGTCTGTGGCCTTGGGAC
AGACAGTCAGGATCACATGCCAAGGAGACAGCCTCAGAAGCTATTATGC
ARGCTGGTACCAGCAGAAGCCAGGACAGGCCCCTGTACTTGTCATCTAT
GGTAAAAACAACCGGCCCTCAGGGATCCCAGACCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGAAACACAGCTTCCTTGACCATCACTGGGGCTCAGGCGGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTAACTCCCGGGACAGCAGTGGTATGACGCCA
ATAAGAGTGTCGTCGACTGTT TGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGICTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAARA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCCGCCAATAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5979

hsIGL_0159 _V019_J005
_IGLV03-21_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCRAAGCCTAGAGTGTCTTGCAGGCTCTGTG
ACCTCCTATGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCAGTGGCCCCAGGRA
AGACGGCCAGGATTACCTGTGGGGGAAACAACATTGGAAGTARAAGTGT
GCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
TATGATAGCGACCGGCCCICAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACTCTGGGAACACGGCCACCCTGACCATCAGCAGGGTCGAAGCCGGGGA
TGAGGCCGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGATCAAG
CCTAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTIGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAR
TTTTCTGCTGCTTTIGT TCTCAAGCCTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5980

hsIGL_0160 _\V020_J005
_IGLV03-22-FP_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTAGAGTGTCCCTCTCTTGCAGGC
TCTGTTGCCTCCTATGAGCTGACACAGCTACCCTCGGTGTCAGTGTCCC
CAGGACAGAAAGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGTACTGGGGARRAR
TTATGCTGACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGAGTTGGTG
ATATACGAAGATAGTGAGCGGTACCCTGGAATCCCTGAACGATTCTCTG
GGTCCACCTCAGGGRACACGACCACCCTGACCATCAGCAGGGTCCTGAC
CGAAGACGAGGCTGACTATTACTGTTTGTCTGGGAATGAGGTGAACGTG
TGTAGAGTGTCGTCGACTGTT TGGTGAGGGGACGGAGC TGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAR
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCACGTGTGTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5981

hsIGL_0161

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTICCGTCTARGAGTGTCTTGCAGGCTCTGAG

SEQ ID NO:

~V021_J005
25_IGLJ5_P

_IGLV03-

GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
AGACGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCAAAGCAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTGATATAT
BAAGACAGTGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAACAGTCACGTTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGARAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCAATCAGCAGACAGCAGTGGTATGATCCGT
CTAAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARAA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCTCCGTCTAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

5982
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hsIGL_0162 _\V022_J005
_IGLV03-27_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGAGAGTGTICCTTTTCTTGCAGTC
TCTGTGGCCTCCTATGAGCTGACACAGCCATCCTCAGTGTCAGTGTCTC
CGGGACAGACAGCCAGGATCACCTGCTCAGGAGATGTACTGGCAARAAR
ATATGCTCGGTGGTTCCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTG
ATTTATAAAGACAGTGAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCCG
GCTCCAGCTCAGGGACCACAGTCACCTTGACCATCAGCGGGGCCCAGGT
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGTTACTCTGCGGCTGACATGAAAGAG
CTGAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTITCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCAAGAGCTGAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5983

hsIGL_0163 _\V023_J005
_IGLV04-03_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCAGAGTGTCTGCTGACTCAGCCC
CCGTCTGCATCTGCCTTGCTGGGAGCCTCGATCARGCTCACCTGCACCC
TAAGCAGTGAGCACAGCACCTACACCATCGRATGGTATCAACRGAGALCC
AGGGAGGTCCCCCCAGTATATAATGAAGGTTAAGAGTGATGGCAGCCAC
AGCAAGGGGGACGGGATCCCCGATCGCTTCATGGGCTCCAGTTCTGGGG
CTGACCGCTACCTCACCTTICTCCAACCTCCAGTCTGACGATGAGGCTGA
GTATCACTGTGGAGAGAGCCACACGATTGATGGCCAARGTCGTGATATCG
CTCAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTITTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCTATCGCTCAGAGTGTCCTGATGGC GCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5984

hsIGL_0164 _\V024_J005
_IGLV04-60_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCAGAGTGTCCTCTCTCCCAGCCT
GTGCTGACTCAATCATCCTCTGCCTCTGCTTCCCTGGGATCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGTAGCTACATCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGGGAAGGCCCCTCGGTACTTGATGAAGCTTGAR
GGTAGTGGARAGCTACAACAAGGGGAGCGGAGTTCCTGATCGCTTICTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGC TGACCGCTACCTCACCATCTCCAACCTCCAGTT
TGAGGATGAGGCTGATTATTACTGTGAGACCTGGGACAGTATGATCAGA
TGCAGAGTGTCGTCGACTGTTTIGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTICCITCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAR

SEQ ID NO:
5985

TTTTCTGCTGCTTTTGTTCTCAGATGCAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0165 _\V025_J005
_IGLV04-69_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCAAGAGTGTCCTCTCTCCCAGCTT
GTGCTGACTCAATCGCCCICTGCCTICTGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTICA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGCAGCTACGCCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGAGAAGGGCCCTCGGTACTTGATGAAGC TTAAC
AGTGATGGCAGCCACAGCAAGGGGGACGGGATCCCTGATCGCTTCTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGAGCGCTACCTCACCATCTCCAGCCTCCAGTC
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGICAGACCTGGGGCACTGTGAGTGTA
GCAAGAGTGTCGTCCGACTGTTTGGTCGAGCGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTITCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAR
TTTTCTGCTGCTTTTIGTTCGTGTAGCARGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5986
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hsIGL_0166 _\V026_J005
_IGLV05-37_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTAGAGTGTCTGTGCTGACTCAGC
CACCTICCTCCTCCGCATCTCCTGGAGAATCCGCCAGACTCACCTGCAC
CTTGCCCAGTGACATCAATGTTGGTAGCTACAACATATACTGGTACCAG

CAGAAGCCAGGGAGCCCTCCCAGGTATCTCCTGTACTACTACTCAGACT .

CAGATAAGGGCCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCAGCCAATACAGGCGATTTTACTCATCTCCGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATTTGGCCAAGCAATGATGGCA
GTTAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCARGGTACTGGGAAA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCTGGCAGTTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5987

hsIGL_0167 _\V027_J005
_IGLV05-39_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAAAGAGTGTCTGTGCTGACTCAGC
CAACCTCCCTCTCAGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGATTCACCTGCAC
CTTGCGCAGCGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGAATCCAGGGAGTCTTCCCCGGTATCTCCTGAGGTACARATCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTICTCTIGGATCCAA
AGATGCTTCAACCAATGCAGGCCTTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAAGATGAGGCTGACTATTACTGTGCCATTTGGTACAGCAGTGACAGTC
CAAAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAR
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCCAGTCCARAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5988

hsIGL_0168 _\V028_J005
_IGLV05-45_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGAGAGTGTCTGTGCTGACTCAGC
CGTCTTCCCTCTCTGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGTCTCACCTGCAC
CTTGCGCAGTGGCATCARTGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGTCCTCCCCAGTATCTCCTGAGGTACAAATCAGACT
CAGATARGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCGGCCAATGCAGGGATTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT

SEQ ID NO:
5989

GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATTTGGCACAGCAGTGATACGT
ACGAGAGTGTCGTCGACTGTT TGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTITCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARA
TTTTCTGCTGCTTTTGT TCTACGTACGAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0169 V029 _J005
_IGLV05-52_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGAAGAGTGTCTGACTCAGCCATCT
TCCCATTCTGCATCTTCTGGAGCATCAGTCAGACTCACCTGCATGCTGA
GCAGTGGCTTCAGTGT TGGGGACTTCTGGATAAGGTGGTACCAACADAR
GCCAGGGAACCCTCCCCGGTATCTCCTGTACTACCACTCAGACTCCAAT
AAGGGCCAAGGCTCTGGAGTTCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAACGATG
CATCAGCCAATGCAGGGATTCTGCGTATCTCTGGGCTCCAGCCTGAGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTGGTACATGGCACAGCAACTCTATGAAGTAC
CGAAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAARA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCAGTACCGAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5990

152
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hsIGL_0170 _\V030_J005
_IGLVO07-43_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCCATGGAGAGTGTCAGGGTCCAATTCTC
AGACTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGCTTCCAGCACTGGAGCAGTCACCAGTGGTTAC
TATCCARAACTGGTTCCAGCAGRAACCTGGACAAGCACCCAGGGCACTGA
TTTATAGTACAAGCAACAAACACTCCTGGACCCCTGCCCGGTTCTCAGG
CTCCCTCCTTGGGGGCARAGCTGCCCTGACACTGTCAGGTGTGCAGCCT
GAGGACGAGGCTGAGTATTACTGCCTGCTCTACTATGGTGGTGAATCCA
TGGAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCATCCATGGAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5991

hsIGL_0171 _\V031_J005
_IGLVO07-46-FP_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGCAGTAGAGTGTCAGGGTCCAATTCCC
AGGCTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AéTCACTCTCACCTGTGGCTCCAGCACTGGAGCTGTCACCAGTGGTCAT
TATCCCTACTGGTTCCAGCAGAAGCCTGGCCAAGCCCCCAGGACACTGA
TTTATGATACAAGCAACARACACTCCTGGACACCTGCCCGGTTCTCAGG
CTCCCTCCTTGGGGGCARAGCTGCCCTGACCCTTTTGGGTGCGCAGCCT
GAGGATGAGGCTGAGTATTACTGCTIGCTCTCCTATAGTGGTGAGTAGC
AGTAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGT GAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTICCCTIGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARA
TTTTCIGCTGCTTTTGTTCGTAGCAGTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5992

hsIGL_0172
_IGLV0S-

_\V032_J005

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCTITCGTAGAGTGTCGAGTGGATTCTCAG
ACTGTGGTGACCCAGGAGCCATCGTTCTCAGTGTCCCCTGGAGGGACAG
TCACACTCACTTGTGGC TTGAGCTCTGGCTCAGTCTCTACTAGTTACTA

SEQ ID NO:
5993

61_IGLJ5_P

CCCCAGCTGGTACCAGCAGACCCCAGGCCAGGCTCCACGCACGCTCATC
TACAGCACAAACACTCGCTCTITCTGGGGTCCCTGATTGCTTCTCTGGCT
CCATCCTTGGGARCAARGCTGCCCTCACCATCACGGGGGCCCAGGCAGA
TGATGAATCTGATTATTACTGTGTGC TGTATATGGGTAGTGTGAATCTT
CGTAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTITCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGARAR
TTTTCTGCTGCTTTTIGTTCATCTTCGTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0173 _\V033_J005
_IGLV09-49_IGLJ5_P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCACAGTAGAGTGTCTGACTCAGCCACCT
TCTGCATCAGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCACACTCACCTGCACCCTGA
GCAGCGGCTACAGTAATTATAAAGTGGACTGGTACCAGCAGAGACCAGS
GAAGGGCCCCCGGTTTGTGATGCGAGTGGGCACTGGTGGGATTGTGGGA
TCCAAGGGGGATEGCATCCCTGATCGCTTCTCAGTCTTGGGCTCAGGCC
TGAATCGGTACCTGACCATCAAGAACATCCAGGAAGAARGATGAGAGTGA
CTACCACTGTGGGGCAGACCATGGCAGTGGCGAGCAACTTCGTGATCCAC
AGTAGAGTGTCGTICGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCRAGGTACTGGGARA
TTTTCTGCTGCTTITTGTTCTCCACAGTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5994

153
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hsIGL_0174 _\V034_J005
_IGLV10-54-FP_IGLJ5_P

GCCTTIGCCAGCCCGCTCAGATGACACCAGAGTGTCTGTCAGTGGTCCAG
GCAGGGCTGACTCAGCCACCCTCGGTCTCCAAGGGC TTGAGACAGACCG
CCACACTCACCTGCACTGGGAACAGCAACAATGTTGGCAACCAAGGAGC
AGCTTGGCCTGAGCAGCACCAGGGCCACCCTCCCARACTCCTATCCTAC
AGGAATAACAACCGGCCCTCAGGGATCTCAGAGAGATTATC TGCATCCA
GGTCAGGAAACACAGCCTCCCTGACCATTACTGGACTCCAGCCTGAGGA
CGAGGCTGACTATTACTGCTCAGCATGGGACAGCAGCCTCATGARATGAC
ACCAGAGTGTCGTCGACTGTTIGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAAA
ITTTCTGCTGCTTTTGTTCATGACACCAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5995

hsIGL_0175 _\V035_J005
_IGLV11-55-ORF_IGLJ5_ P

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCTTICACGAAGAGT GTCCGTGCTGACTCAGC
CGCCCTCTCIGICTGCATCCCCGGGAGCAACAGCCAGACTCCCCTGCAC
CCTGAGCAGTGACCTCAGTGTTGGTGGTARAARCATGTTCTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGCTCTCCCAGGTTATTCCTGTATCACTACTCAGACT
CAGACAAGCAGCTGGGACCTGGGGTCCCCAGTCGAGTCTCTGGCTCCAA
GGAGACCTCAAGTARCACAGCGTTTTTGCTCATCTCTGGGCTCCAGCCT
GAGGACGAGGCCGATTATTACTGCCAGGTGTACGAAAGTAGTGACTTICA
CGAAGAGTGTCGTCGACTGTTTGGTGAGGGGACGGAGCTGACCGTCCTA
GATGAGTCTTTTCCCCCTCCTTCCCTGGTCTCCCCAAGGTACTGGGAARA
TTTTCTGCTGCTTTTGTTCCTTCACGAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5996

hsIGL_0176 _\V001_J006
_IGLV01-36_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGC TCAGTAGGAGACGT TCCGAARGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCGGTGTCTGAAGCCCCCAGGCAGAGGS
TCACCATCTCCTIGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAATAATGCTGT
AAACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAAAGGCTCCCARACTCCTCATCTAT
TATGATGATCTGCTGCCCTCAGGGGTCTCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGATAGGA
GACGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCIC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTTAGGAGACGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5997

hsIGL_0177 _\V002_J006
_IGLV01-40_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACGTTCCGAACCTGGGCCCAGTCT
GTCGTGACGCAGCCGCCCICAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAARCATCGGGGCAGGTTATGATGT
ACACTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGGCTCCAGGCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCCAGTCCTATGACAGCAGCCTGATGAGTGTC
TACGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTITTICTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTITCIGTGTGTCTACGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
5998

154
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hsIGL_0178 _\V003_J006
_IGLVO01-44_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTACAGTGGTTCCGAAGGTCCTGGGCCCAG
TCIGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGG
TCACCATCTCTTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAGTAATACTGT
AAACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
AGTAATAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGTACA
GTGGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTT TGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTGTACAGTGGTTCCGAACTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
5999

hsIGL_0179 _\V004_J006
_IGLV01-47_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCGTTCCGAAGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGS
TCACCATCTCTTGTTCTGGAAGCAGCTCCARCATCGGAAGTAATTATGT
ATACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCAARCTCCTCATCTAT
AGTAATAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCGGTCCGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGGATC
ATCGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC

SEQ ID NO:
6000

GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTGGATCATCGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0180 _\V005_J006
_IGLV01-50-ORF_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGGTTCCGAACCTGGGCCCAGTCT
GTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAACATTGGGGCGGGTTATGTTGT
ACATTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAARCTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCAATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGACTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCAAAGCATGGGATAACAGCCTGATGATATTG
GCGGTTCCGAAGTCGACTGTTICGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTEPCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTTATTGGCGGTITCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6001

hsIGL_0181 _\006_J006
_IGLV01-51_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGCTTGAGTTCCGAAGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGTTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGACAGAAGG
TCACCATCTCCTGCTCTGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGT
ATCCTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATTTAT
GACAATAATARGCGACCCTCAGGGATTCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACGTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACTCCAGACTGGGGA
CGAGGCCGATTATTACTGCGGAACATGGGATAGCAGCCTGATGAAGGCT
TGAGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTT TTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTAGGCTTGAGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6002

155
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hsIGL_0182 _\V007_J006
_IGLV02-08_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTGTITCCGAAGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCCTCCGCGTCCAGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCARAGCCCCCARACTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCBACACGGCCTCCCTGACCGTCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATGCAGGCAGCAATGAACACA
CGTIGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTACACACGTGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6003

hsIGL_0183 _\V008_J006
_IGLV02-11_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGACGGAGTTCCGAAATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCGCTCAGTGTCCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTIGATGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAAAGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGATGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC

SEQ ID NO:
6004

CARAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTIGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGCAGCTATGATAGAC
GGAGTTCCGAAGTCGACTGTICGGCAGTGGCACCARGGTGACCGTCCTIC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTTAGACGGAGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0184 _\V009_J006
_IGLV02-14_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTGTTCCGAAGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATC TCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGGAGTTATAACCTT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAANGCCCCCARNCTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTICTICTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACARGCAGCAGTGACAGCT
CTTGTTCCGAAGTCGACTGTICGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTITTGGGTCTAGCGTGAGATC TGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTCAGCTCTTGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6005

hsIGL_0185 _V010_J006
_IGLV02-18_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATAGTTCCGAAATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCCTCCGTGTCCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTAGTTATAACCGT
GICTCCTGGTACCAGCAGCCCCCAGGCACAGCCCCCAAACTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGGTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCACCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACAAGCAGCAGTGAGAGCG
ATAGTTCCGAAGTCCACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTAPTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCIGTGAGCGATAGTITCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6006

156
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hsIGL_0186 _\V011_J006
_IGLV02-23_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGAGTTCCGAAGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGGAGTTATAACCTT
GTCTCCTGGTACCARCAGCACCCAGGCAARGCCCCCARACTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTIGGCARACACGGCCTCCCTGACAATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGTAGTAGTGAGCATC
TGAGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTITTCTATTCTTITTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTICCTITCTGTGCATCTGAGT TCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6007

hsIGL_0187 _V012_J006

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACGTTCCGAAGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCTTTTGTGTCCEGGECTCCTGGACAGTCGGT

SEQ ID NO:
6008

_IGLV02-33-ORF_IGLJ6_F

CACCATCTCCTGCACTGGARCCAGCAGTGACGTTGGGGATTATGATCAT
GTCTTCTGGTACCAAARAGCGTCTCAGCACTACCTCCAGACTCCTGATTT
ACAATGTCAATACTCGGCCTTCAGGGATCTCTGACCTCTTCTCAGCCTC
CAAGTCTGGCAACATGGCTTCCCTGACCATCTCTGGGCTCAAGTCCGAG
GTTGAGGCTAATTATCACTGCAGCTTATATTCAAGTAGTTATGATGCTA
CACGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
'GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGT TGCTACACGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0188 _\V013_J006
_IGLV03-01_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAGTTCCGAACTCTCCTGTAGGAT
CCGTGGCCTCCTATGAGCTGARCTCAGCCACCCTCAGTGTCCGTGTCCCC
AGGACAGACAGCCAGCATCACCTGC TCTGGAGATAAATTGGGGGATAAA
TATGCTTGCTGGTATCAGCAGAARGCCAGGCCAGTCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATCARGATAGCAAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGG
CTCCAACTCTGGGARCACAGCCACTCTGACCATCAGCGGGACCCAGGCT
ATGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGCGTGGGACAGCAGTGAAACTG
CCAGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTAACTGCCAGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6009

hsIGL_0189 _\V014_J006
_IGLV03-09-P_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGGTTCCGAATTTITCTTGCAGGTT
CTGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACTCTCAGTGTCAGTGGCCCT
GGGACAGGCGGCCAGGATTACCTGTGGGGGAARCAACCTTGGATATARA
ARTGTGCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATAGGGATAACAACCGGCCCTCTGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGG
CTCCAACTCGGGGARCACGGCCACCCTGACCATCAGCAGAGCCCAAGCC
GGGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGCAGTGATTGGA
CTGGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTITIGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTIGTCCTTTCTGTTTGGACTGGTTCCCGAACTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
6010

157
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hsIGL_0190 _V015_J006
_IGLV03-10_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACGTTCCGAATTGCAGTCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
AARCGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCAAAAAAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGTCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
GAGGACAGCAARCGACCCTCCGGGATCCCTGAGAGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATGGCCACCTTGACTATCAGTGGGGCCCAGGTGGAGGA
TGAAGCTGACTACTACTGTTACTCAACAGACAGCAGTGGTATGAGTAGA
CACGTTCCGARAGTCGACTGCTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTGTAGACACGTTCCGARCTGATGGCGCGAGG

SEQ ID NO:
6011

GAGGC

hsIGL_0191 _\V016_J006
_IGLV03-12_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACGTTCCGRATTGCAGGCTCTGCG
ACCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACACTCAGTGTCAGTGGCCACAGCAC
AGATGGCCAGGATCACC TGTGGGGGRAACARCATTGGAAG TAAAGC TGT
GCACTGGTACCAGCAAARGCCAGGCCAGGACCCTGTGCTGGTCATCTAT
AGCGATAGCAACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACCCAGGGARCACCGCCACCCTAACCATCAGCAGGATCGAGGCTGGGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGACACTG
TACGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCARGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTICTATTCTT TTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTCACTGTACGTTCCGRACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6012

hsIGL_0192 _V017_J006
_IGLV03-16_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCGTTCCGAATTGCAGGCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTIGTCAGTGTCCCTAGGAC
AGATGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGRAGCATTGCCAAAARAATATGC
TTATIGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGTTCCCTIGTGCTGGTGATATAT
AAAGACAGCGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTICTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATAGTCACATTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
CGAGGCTGACTATTACTGTCTATCAGCAGACAGCAGTGGTATGAGATGA
TCCGITCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTICTATTCTTITTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTGATGATCCGT TCCGARCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6013

hsIGL_0193 _V018_J006
_IGLV03-19_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATAGTTCCGAATTGCAGGTTICTGTG
GITTCTTCTGAGCTGACTCAGGACCCTGCTGIGICTGTGGCCTIGGGAC
AGACAGTCAGGATCACATGCCAAGGAGACAGCCTCAGAAGCTATTATGC
AAGCTGGTACCAGCAGAAGCCAGGACAGGCCCCTGTACTTGTCATCTAT
GGTARARACAACCGGCCCTCAGGGATCCCAGACCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGAARACACAGCTTCCTTGACCATCACTGGGEGC TCAGGCGGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTAACTCCCGGGACAGCAGTGGTATGACGCCA
ATAGTTCCGAARGTCGACTGTTICGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC

GGTGAGTCCCCTITICTIATTCTITIGGGICTIAGGGTGAGATICIGGGGAG

ACTTTTCTGTCCTTTCTGTCCCCAATAGTTCCGARCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
6014

158
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hsIGL_0194 _\V019_J006
_IGLV03-21_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTGTTCCGAATTGCAGGCTCTGTG
ACCTCCTATGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCAGTGGCCCCAGGRA
AGACGGCCAGGATTACCTGTGGGGGAAACAACATTGGAAGTAAAAGTGT
GCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
TATGATAGCGACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACTCTGGGAACACGGCCACCCTGACCATCAGCAGGGTCGAAGCCGGGGA
TGAGGCCGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGATCAAG

SEQ ID NO:
6015

CCTGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATC TGGGGAG
ACTTITTCTIGTICCTTTCTGTTCAAGCCTGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0195 _\V020_J006
_IGLV03-22-FP_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTGTTCCGAACCTCTCTTGCAGGC
TCTGTTGCCTCCTATGAGCTGACACAGCTACCCTCGGTGTCAGTIGTCCC
CAGGACAGAAAGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGTACTGGGGAARAR
TTATGCTGACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGAGTTGGTG
ATATACGARAGATAGTGAGCGGTACCCIGGAATCCCTGRACGATTCTCTG
GGTCCACCTCAGGGAACACGACCACCCTGACCATCAGCAGGGTCCTGAC
CGAAGACGAGGCTGACTATTACTGT TTGTCTGGGAATGAGGTGAACGTG
TGTGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTITCTATTCTTTIGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTITTCTGICCTITCTGTACGTGTGTGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6016

hsIGL_0196 _\V021_J006
_IGLV03-25_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAGTTCCGAATTGCAGGCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
AGACGGCCAGGATCACCTGCTICTGGAGATGCATTGCCARAGCAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTGATATAT
AAMAGACAGTGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAACAGTCACGTTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCAATCAGCAGACAGCAGTGGTATGATCCGT
CTAGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTITTCTATTCTTITIGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTTCCGTCTAGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6017

hsIGL_0197 _\V022_J006
_IGLV03-27_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGGTTCCGAACTTTTCTTGCAGTC
TCTGTGGCCTCCTATGAGC TGACACAGCCATCCTCAGTGTCAGTGTCTC
CGGGACAGACAGCCAGGATCACCTGCTCAGGAGATGTACTGGCAAARAR
ATATGCTCGGTGGTTCCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTG
ATTTATAAAGACAGTGAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCCG
GCTCCAGCTCAGGGACCACAGTCACCTTGACCATCAGCGGGGCCCAGGT
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGTTACTCTGCGGCTGACATGAAAGAG
CTGGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTAAGAGCTGGTTCCGARACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6018

159
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hsIGL_0198 _\V023_J006
_IGLV04-03_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCGTTCCGAATGCTGACTCAGCCC
CCGTCTGCATCTGCCTTGCTGGGAGCCTCGATCARGCTCACCTGCACCC
TARGCAGTGAGCACAGCACCTACACCATCGAATGGTATCARCAGAGACC
AGGGAGGTCCCCCCAGTATATAATGAAGGTTAAGAGTGATGGCAGCCAC

SEQ ID NO:
6019

AGCAAGGGGGACGGGATCCCCGATCGCTTCATGGGC TCCAGTTCTGGGSE
CTGACCGCTACCTCACCTTCTCCAACCTCCAGTCTGACGATGAGGCTGA
GTATCACTGTGGAGAGAGCCACACGATTGATGGCCAAGTCGTGATATCG
CTCGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCARGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTTATCGCTCGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0199 _\V024_J006
_IGLV04-60_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCGTTCCGAACTCTCTCCCAGCCT
GIGCTGACTCAATCATCCTCTGCCTCTGCTTCCCTGGGATCCTCGGTCA
AGCTCACCTIGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGTAGCTACATCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGGGAAGGCCCCTCGGTACTTGATGAAGCTTGAA
GGTAGTGGAAGCTACARCAAGGGGAGCGGAGTTCCTGATCGCTTCTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGACCGCTACCTCACCATCTCCRACCTCCAGTT
TIGAGGATGAGGCTGAT TATTACTGTGAGACCTGGGACAGTATGATCAGA
TGCGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTTCAGATGCGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC ’

SEQ ID NO:
6020

hsIGL_0200 _\V025_J006
_IGLV04-69_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTAGCAGTTCCGAACTCTCTCCCAGCTT
GTGCTGACTCAATCGCCCTCTGCCTCTGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGCAGCTACGCCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGAGARGGGCCCTCGGTACTTGATGAAGCTTAAC
AGTGATGGCAGCCACAGCAAGGGEGGACGGGATCCCTGATCGCTTCTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGAGCGCTACCTCACCATCTCCAGCCTCCAGTC
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGACCTGGGGCACTGTGAGTGTA
GCAGTTCCGRAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCARGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTICTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTGTGTAGCAGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6021

hsIGL_0201 ~\V026_J006
_IGLV05-37_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTTGTTCCGAATGTGCTGACTCAGC
CACCTTCCTCCTCCGCATCTCCTGGAGAATCCGCCAGACTCACCTGCAC
CTTGCCCAGTGACATCRATGTTGGTAGCTACAACATATACTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGCCCTCCCAGGTATCTCCTGTACTACTACTCAGACT
CAGATAARGGGCCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCAGCCAATACAGGGATTTTACTCATCTCCGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATTTGGCCAAGCAATGATGGCA
GTTGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCARGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATC TGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTTGGCAGTTGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6022

160
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hsIGL_0202

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAAGTTCCGARATGTGCTGACTCAGE

SEQ ID NO:

_\V027_J006
39 IGLJ6_F

_IGLV05-

CAACCTCCCTCTCAGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGATTICACCTGCAC
CTTGCGCAGCGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGAATCCAGGGAGTCTTCCCCGGTATCTCCTGRAGGTACARATCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCAACCAATGCAGGCCTTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAAGATGAGGCTGACTATTACTGTGCCATTTGGTACAGCAGTGACAGTC
CAAGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTITCTATTCTITTGGGTCTAGGGTGAGATC TGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTCAGTCCAAGTTCCGAACTGATG@CGCGAGG
GAGGC

6023

hsIGL_0203

~\V028_J006

_IGLV05-45_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGGTTCCGARTGTGCTGACTCAGC
CGICTTCCCTCTCIGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGTCTCACCTGCAC
CTTGCGCAGTGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGTCCTCCCCAGTATCTCCTGAGGTACAAATCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCGGCCARTGCAGGGATTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATTTGGCACAGCAGTGATACGT
ACGGTTCCGAAGTCGACTGTICGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTICCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGT CTAGGGTGAGATC TGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTTACGTACGGT TCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6024

hsIGL_0204

~\V029_J006

_IGLV05-52_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGAGTTCCGAATGACTCAGCCATCT
TCCCATTCTGCATCTTCTGGAGCAT CAGTCAGACTCACCTGCATGCTGA
GCAGTGGCTTCAGTGTTIGGGGACTTCTGGATAAGGTGGTACCAACARAA
GCCAGGGAACCCTCCCCGGTATCTCCTGTACTACCACTCAGACTCCAAT
ARGGGCCARAGGCTCTGGAGTTCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAACGATG
CATCAGCCAATGCAGGGATTCTGCGTATCTCTGGGCTCCAGCCTGAGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTIGGTACATGGCACAGCAACTCTATGAAGTAC
CGAGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTIC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTITTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTICCITTCTGTAGTACCGAGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC -

SEQ ID NO:
6025

hsIGL_0205

_\V030_J006

_IGLVO07-43_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCCATGGGTTCCGAAAGGGTCCAATTCTC
AGACTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGCTTCCAGCACTGGAGCAGTCACCAGTGGTTAC
TATCCARACTGGITCCAGCAGARACCTGGACAAGCACCCAGGGCACTGA
TTTATAGTACRAGCAACAARACACTCCTGGACCCCTGCCCGGTICTCAGG
CTCCCTCCTTGGGGGCAARGCTGCCCTGACACTGTCAGGTGTGCAGCCT
GAGGACGAGGCTGAGTATTACTGCCTGCTCTACTATGGTGGTGAATCCA
TGGGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTITGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG

SEQ ID NO:
6026

ACTTTTCTGTCCTTTCTGTATCCATGGGTTCCGAACTGATGGCGCGAGE
GAGGC

161
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hsIGL_0206 _V031_J006
_IGLVO07-46-FP_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGCAGTGTTCCGAAAGGGTCCAATTCCC
AGGCTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGGCTCCAGCACTGGAGCTGTCACCAGTGGTCAT
TATCCCTACTGGTTCCAGCAGAAGCCTGGCCAAGCCCCCAGGACACTGA
TTTATGATACAAGCRACAAACACTCCTGGACACCTGCCCGGTTCTCAGG
CTCCCTCCTTGGGGGCARAGCTGCCCTGACCCTTTTGGGTGCGCAGCCT
GAGGATGAGGCTGAGTATTACTGCTTGCTCTCCTATAGTGGTGAGTAGC
AGTGTTCCGAAGTCGACTGTTICGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTICTATTCTTITTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTICTGTGTAGCAGTGTTCCGARCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6027

hsIGL_0207 _V032_J006
_IGLV08-61_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCTTCGTGTTCCGAAGAGTGGATTCTCAG
ACTGTGGTGACCCAGGAGCCATCGTTCTCAGTGTCCCCTGGAGGGACAG
TCACACTCACTTGTGGCITGAGCTCTGGCTCAGTCTCTACTAGTTACTA
CCCCAGCTGGTACCAGCAGACCCCAGGCCAGGCTCCACGCACGCTICATC
TACAGCACAAACACTCGCTCTTCTGGGGTCCCTGATTGCTTCTCTGGCT
CCATCCTTGGGAACARAAGCTGCCCTCACCATCACGGGGGCCCAGGCAGA
TGATGAATCTGATTATTACTGTGTGCTGTATATGGG TAGTGTGAATCTT
CGTGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTITTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTATCTTCGTGTTCCGRAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6028

hsIGL_0208 _V033_J006
_IGLV09-49_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCACAGTGTTCCGAATGACTCAGCCACCT
TCTGCATCAGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCACACTCACCTGCACCCTGA
GCAGCGGCTACAGTAATTATAAARGTGGACTGGTACCAGCAGAGACCAGG
GAAGGGCCCCCGGTTTGTGATGCGAGTGGGCACTGGTGGGATTGTGGGA
TCCAAGGGGGATGGCATCCCTGATCGCTTCTCAGTCTTGGGCTCAGGCC
TGAATCGGTACCTGACCATCAAGAACATCCAGGAAGAAGATGAGAGTGA
CTACCACTGTGGGGCAGACCATGGCAGTGGGAGCAACTTCGTGATCCAC
AGTGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTICTT TTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTIGTTCCACAGTGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6029

hsIGL_0209 _\V034_J006
IGLV10-54-FP_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATGACACCGTTCCGAATGTCAGTGGTCCAG
GCAGGGCTGACTCAGCCACCCTCGGTCTCCAAGGGCTTGAGRCAGACCG
CCACACTCACCTGCACTGGGAACAGCAACAATGTTGGCAACCAAGGAGC
AGCTTGGCCTGAGCAGCACCAGGGCCACCCTCCCAAACTCCTATCCTAC
AGGAATARACRACCGGCCCTCAGGGATCTCAGAGAGATTATCTGCATCCA
GGTCAGGAARCACAGCCTCCCTGACCATTACTGGACTCCAGCCTGAGGA

SEQ ID NO:
6030

CGAGGCTGACTATTACTGCTCAGCATGGGACAGCAGCCTCATGAATGAC
ACCGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTTTTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTATGACACCGT TCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

162
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hsIGL_0210 _\V035_J006
_IGLV11-55-ORF_IGLJ6_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCTTCACGAGT TCCGAACGTGCTGACTCAGC
CGCCCTCTCTGTCTGCATCCCCGGGAGCAACAGCCAGACTCCCCTGCAC
CCTGAGCAGTGACCTCAGTGTTGGTGGTAAAAACATGTTCTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGCTCTCCCAGGTTATTCCTGTATCACTACTCAGACT
CAGACAAGCAGCTGGGACCTGGGGTCCCCAGTCGAGTCTCTGGCTCCAA
GGAGACCTCAAGTAMCACAGCGTTTTTGCTCATCTCTGGGCTCCAGCCT
GAGGACGAGGCCGATTATTACTGCCAGGTGTACGARAGTAGTGACTTCA
CGAGTTCCGAAGTCGACTGTTCGGCAGTGGCACCAAGGTGACCGTCCTC
GGTGAGTCCCCTTTTCTATTCTT TTGGGTCTAGGGTGAGATCTGGGGAG
ACTTTTCTGTCCTTTCTGTCTTCACGAGTTCCGAACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6031

hsIGL_0211 ~\V001_J007
_IGLV01-36_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGC TCAGTAGGAGACCGTTACTTGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCGGTGTCTGAAGCCCCCAGGCAGAGGG
TCACCATCTCCTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAATAATGCTGT
AAACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGARAGGCTCCCARACTCCTCATCTAT
TATGATGATCTGCTGCCCTCAGGGGTCTCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGATAGGA
GACCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCARGTTARACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGTAGGAGACCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6032

hsIGL_0212 _\V002_J007
_IGLV01-40_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACCGTTACTTCCTGGGCCCAGTCT -

GTCGTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAACATCGGGGCAGGTTATGATGT
ACACTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAAACTCCTCATCTAT
GGTAACAGCARATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTIGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGGCTCCAGGCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCCAGTCCTATGACAGCAGCCTGATGAGTGTC
TACCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTITCCTGGTGTCTACCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6033

hsIGL_0213
_IGLVO01-

~\V003_J007

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTACAGTGCGTTACTTGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGG
TCACCATCTCTTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGRAGTAATACTGT

SEQ ID NO:
6034

44 _|GLJ7_F

AAACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACGGCCCCCAARCTCCTCATCTAT
AGTAATAATCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCGATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGTACA
GTGCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCARGTTAARCACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGGTACAGTGCGTTACTICTGATGGCGCGAGG
GAGGC

163
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hsIGL_0214 _\V004_J007
_IGLV01-4 7_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCCGTTACTTGGTCCTGGGLCCAG
TCTGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGCGTCTGGGACCCCCGGGCAGAGGG
TCACCATCTCTTGTTCTGGAAGCAGCTCCAACATCGGAAGTAATTATGT
ATACTGGTACCAGCAGCTCCCAGGARCGGCCCCCAARCTCCTCATCTAT
AGTAATAMRTCAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCCGATTCTCTGGCICCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCAGTGGGCTCCGGTCCGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGTGCAGCATGGGATGACAGCCTGATGAGGATC
ATCCGTTACTTGTICGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTICTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTARACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGGGATCATCCGTTACTTC TGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6035

hsIGL_0215 _\V005_J007
_IGLV01-50-ORF_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGCGTTACTTCCTGGGCCCAGTCT
GTGCTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGGGGCCCCAGGGCAGAGGGTCA
CCATCTCCTGCACTGGGAGCAGCTCCAACATTIGGGGCGGGTTATGTTGT
ACATTGGTACCAGCAGCTTCCAGGAACAGCCCCCAARCTCCTCATCTAT
GGTAACAGCAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGACCAATTCTCTGGCTCCA
AGTCTGGCACCTCAGCCTCCCTGGCCATCACTGGACTCCAGTCTGAGGA
TGAGGCTGATTATTACTGCAAAGCATGGGATAACAGCCTGATGATATIG
GCGCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTIC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTARACACGE
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGTATTGGCGCGTTACTTCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
6036

hsIGL_0216 _\V006_J007
_IGLVO01-51_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGCTTGACGTTACTTGGTCCTGGGCCCAG
TCTGTGTTGACGCAGCCGCCCTCAGTGTCTGCGGCCCCAGGACAGAAGG
TCACCATCTCCTGCTCTGGAAGCAGCTCCAACATTGGGAATAATTATGT
ATCCTGGTACCAGCAGCTCCCAGGAACAGCCCCCARACTCCTCATTTAT
GACAATAATAAGCGACCCTCAGGGATTCCTGACCGATTCTCTGGCICCA
AGTCTGGCACGTCAGCCACCCTGGGCATCACCGGACTCCAGACTGGGGA
CGAGGCCGATTATTACTGCGGAACATGGGATAGCAGCCTGATGAAGGCT
TGACGTTACTIGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTAARCACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGAGGCTTGACGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6037

hsIGL_0217 _\V007_J007
_IGLV02-08_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTCGTTACTTGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCCTCCGCGTCCAGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCAARAGCCCCCAARCTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCGTCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATGCAGGCAGCAATGAACACA
CGTCGTTACTTIGICGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTAAACACGEG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGACACACGTCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6038

164
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hsIGL_0218 _\V008_J007
_IGLV02-11_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGACGGACGTTACTTATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTIGACTCAGCCTCGCTCAGTGTCCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGTGGTTATAACTAT
GTCTCCTGGTACCARCAGCACCCAGGCARAGCCCCCARACTCATGATTT
ATGATGTCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GATGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGCAGCTATGATAGAC
GGACGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTARACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGTAGACGGACGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6039

hsIGL_0219 _\V009_J007
_IGLV02-14_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTCGTTACTTGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGGTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGGAGTTATAACCTT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCARAGCCCCCAARCTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTTTCTAATCGCTTCTICTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACAAGCAGCAGTGACAGCT
CTTCGTTACTTGTCGACTGT TCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTITGAGATCCCAAGT TAARACACGG
GGAGTTTITTCCCTTTCCTGCAGCTCTTICGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6040

hsIGL_0220 _\V010_J007
_IGLV02-18_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATACGTTACTTATCCTGGGCTCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCCTCCGTGTCCGGGTCTCCTGGACAGTCAGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGTAGTTATAACCGT
GTCTCCTGGTACCAGCAGCCCCCAGGCACAGCCCCCAARCTCATGATTT
ATGAGGTCAGTAATCGGCCCTCAGGGGTCCCTGATCCCTTCTCTGGGTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACCACCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCAGCTCATATACAAGCAGCAGTGAGAGCE
ATACGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC

SEQ ID NO:
6041

GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTT TGAGATCCCAAGTTAAACACGG
GGAGTTITTCCCTTTCCTIGGAGCGATACGTTACTTCTGATGGCGCGAGE
GAGGC

hsIGL_0221 ~V011_J007
_IGLV02-23_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGACGTTACTTGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTGCCTCCGTGTCTGGCTCTCCTGGACAGTCGAT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGATGTTGGGAGTTATAACCTT
GTCTCCTGGTACCAACAGCACCCAGGCARAGCCCOCAAACTCATGATTT
ATGAGGGCAGTAAGCGGCCCTCAGGGGTITTCTAATCGCTTCTCTGGCTC
CAAGTCTGGCAACACGGCCTCCCTGACAATCTCTGGGCTCCAGGCTGAG
GACGAGGCTGATTATTACTGCTGCTCATATGCAGGTAGTAGTGAGCATC
TGACGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGCAGGCACCCAGCTGACCGTCCTL
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGGCATCTGACGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6042

165
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hsIGL_0222 _\V012_J007
_IGLV02-33-ORF_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACCGTTACTTGTCCTGGGCCCAGT
CTGCCCTGACTCAGCCTCCTTTTGTGTCCGGGGC TCCTGGACAGTCGGT
CACCATCTCCTGCACTGGAACCAGCAGTGACGTTGGGGATTATGATCAT
GTCTTCTGGTACCAAAAGCGTCTCAGCACTACCTCCAGACTCCTGATTT
ACAATGTICAATACTCGGCCTTCAGGGATCTCTGACCTCTTCTCAGGCTC
CAAGTCTGGCAACATGGCTTCCCTGACCATCTCTGGGCTCAAGTCCGAG
GTTGAGGCTAATTATCACTGCAGCTTATATTCAAGTAGTTATGATGCTA
CACCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTICCTCTTTGAGATCCCAAGTTAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGTGCTACACCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6043

hsIGL_0223 _\V013_J007
_IGLV03-01_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGARCTGCCACGTTACTTCTCTCCTGTAGGAT
CCGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCCGTIGTCCCC
AGGRCAGACAGCCAGCATCACCTGCTCTGGAGATARATTGGGGGATARA
TATGCTTGCTGGTATCAGCAGAAGCCAGGCCAGTCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATCAAGATAGCAAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGG
CTCCAACTCTGGGARACACAGCCACTCTGACCATCAGCGGGACCCAGGCT
ATGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGCGTGGGACAGCAGTGAANCTG
CCACGTTACTTGTCGACTGTTICGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGT TARACACGG
GGAGTTITTTICCCTTTCCTGAACTGCCACGTTACTTCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
6044

hsIGL_0224 _\V014_J007
_IGLV03-09-FP_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGT TGGACTGCGTTACTTTTTTCTTGCAGGTT
CTGTGGCCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACTCTCAGTGTCAGTGGCCCT
GGGACAGGCGGCCAGGATTACCTGTGGGGCARACAACCTTGGATATARA
AATGTGCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCA
TCTATAGGGATAACAACCGGCCCTCTGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGG

SEQ ID NO:
6045

CTCCAACTCGGGGAACACGGCCACCCTGACCATCAGCAGAGCCCAAGCC
GGGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGCAGTGATTGGA
CTGCGTTACTTGTCGACTGT TCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCARGTTAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGT TGGACTGCGTTACT TCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

hsIGL_0225 _\V015_J007
_IGLV03-10_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACCGTTACTTTTGCAGTCTCTGAG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
AAACGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCATTGCCARAAARATATGC
TTATTGGTACCAGCAGRAGTCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
GAGGACAGCAAACGACCCTCCGGGATCCCTGAGAGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATGGCCACCTTGACTATCAGTGGGGCCCAGGTGGAGGA
TGAAGCTGACTACTACTGTTACTCAACAGACAGCAGTGGTATGAGTAGA
CACCGTTACTIGTCGACTGT TCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTITTGAGATCCCAAGT TAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGGTAGACACCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6046

166
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hsIGL_0226 _\V016_J007
_IGLV03-12_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACCGTTACTTTTGCAGGCTCTGLG
ACCTCCTATGAGCTGACTCAGCCACACTCAGTGTCAGTGGCCACAGCAC
AGATGGCCAGGATCACCTGTGGGGGAAACAACATTGGAAGTARAGCTGT
GCACTGGTACCAGCAARAGCCAGGCCAGGACCCTGTGCTGGTCATCTAT
AGCGATAGCAACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGAT TCTCTGGCTCCA
ACCCAGGGAACACCGCCACCCTAACCATCAGCAGGATCGAGGCTGGGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGACACTG
TACCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGRGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTRAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTT TGAGATCCCAAGT TARACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGCACTGTACCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC '

SEQ ID NO:
6047

hsIGL_0227 _V017_J007
_IGLV03-16_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCCGTTACTTTTGCAGGCTCTGRG
GCCTCCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCTAGGAC
AGATGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGAAGCATTGCCAAAARARTATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGTTCCCTGTGCTGGTGATATAT
AAAGACAGCGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAATAGTCACATTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
CGAGGCTGACTATTACTGTCTATCAGCAGACAGCAGTGGTATGAGATGA
TCCCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGGATGATCCCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6048

hsIGL_0228 _V018_J007

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATACGTTACTTT TGCAGGTTCTGTG
GTTTCTTCTGAGCTGACTCAGGACCCTGCTGTGTCTGTGGCCTTGGGAC

SEQ ID NO:
6049

_IGLV03-19_IGLJ7_F

AGACAGTCAGGATCACATGCCAAGGAGACAGCCTCAGAAGCTATTATGC
AAGCTGGTACCAGCAGAAGCCAGGACAGGCCCCTGTACTTGTCATCTAT

GGTAAARACAACCGGCCCTCAGGGATCCCAGACCGATTCTCTGGCTCCA -

GCTCAGGAAACACAGCTTCCTTGACCATCACTGGGGCTCAGGCGGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTAACTCCCGGGACAGCAGTGGTATGACGCCA
ATACGTTACTTGTCGACTGT TCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTITTIGAGATCCCAAGTTAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGCGCCAATACGTTACTTCTCGATGCGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0229 _\V019_J007
_IGLV03-21_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTCGTTACTTTTGCAGGCTCTGTG
ACCTCCTATGTGCTGACTCAGCCACCCTCAGTGTCAGTGGCCCCAGGAA
AGACGGCCAGGATTACCTGTGGGGGARACAACATTGGAAGTAARAGTGT
GCACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTCATCTAT
TATGATAGCGACCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
ACTCTGGGAACACGGCCACCCTGACCATCAGCAGGGTCGAAGCCGGGGA
TGAGGCCGACTATTACTGTCAGGTGTGGGACAGTAGTAGTGTGATCAAG
CCTCGTTACTTIGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTRAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAARGTTAARCACGSG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGTCAAGCCTCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6050

167
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hsIGL_0230 _V020_J007
_IGLV03-22-FP_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTCGTTACTTCCTCTCTTGCAGGC
TCTGTTGCCTCCTATGAGC TGACACAGCTACCCTCGGTGTCAGTGTCCC
CAGGACAGAAAGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGTACTGGGGAAARR
TTATGCIGACTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGAGTTGGTG
ATATACGAAGATAGTGAGCGGTACCCTGGAATCCCTGAACGATTCTCTG
GGTCCACCTCAGGGARCACGACCACCCTGACCATCAGCAGGGTCCTGAC
CGAAGACGAGGCTGACTATTACTGTTTGTCTGGGAATGAGGTGAACGTG
TGTCGTTACTTGTCGACTGT TCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCRAGTTARACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGACGTGTGTCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6051

hsIGL_0231 ~V021_J007
_IGLV03-25_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTACGTTACTITTGCAGGCTCTGAG
GCCTICCTATGAGCTGACACAGCCACCCTCGGTGTCAGTGTCCCCAGGAC
AGACGGCCAGGATCACCTGCTCTGGAGATGCAT TGCCAAAGCAATATGC
TTATTGGTACCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTGATATAT
ARAAGACAGTGAGAGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCTGGCTCCA
GCTCAGGGACAACAGTCACGTTGACCATCAGTGGAGTCCAGGCAGAAGA
TGAGGCTGACTATTACTGTCAATCAGCAGACAGCAGTGGTATGATCCGT
CTACGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGTCCGTCTACGT TACTTCTGRTGGCGCGRGG

SEQ ID NO:
6052

GAGGC

hsIGL_0232 _V022_J007
_IGLV03-27_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGCGTTACTTCTTTTCTTGCAGTC
TCTGTGGCCTCCTATGAGCTGACACAGCCATCCTCAGTGTCAGTGTCTC
CGGGACAGACAGCCAGGATCACCTGCTCAGGAGATGTACTGGCAARARA
ATATGCTCGGTGGTTCCAGCAGAAGCCAGGCCAGGCCCCTGTGCTGGTG
ATTTATAAAGACAGTGAGCGGCCCTCAGGGATCCCTGAGCGATTCTCCG
GCTCCAGCTCAGGGACCACAGTCACCTTGACCATCAGCGGGGCCCAGGT
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGTTACTCTGCGGCTGACATGARAGAG
CTGCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTRAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGT TARACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGAAGAGC TGCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6053

hsIGL_0233 _V023_J007
_IGLV04-03_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCCGTTACTTTGCTGACTCAGCCC
CCGTCTGCATCTGCCTTGCTGGGAGCCTCGATCAAGCTCACCTGCACCC
TAAGCAGTGAGCACAGCACCTACACCATCGAATGGTATCAACAGAGACC
AGGGAGGTCCCCCCAGTATATAATGAAGGTTAAGAGTGATGGCAGCCAC
AGCAAGGGGGACGGGATCCCCGATCGCTTCATGGGCTCCAGTTCTGGGG
CTGACCGCTACCTCACCTTCTCCAACCTCCAGTCTGACGATGAGGCTGA
GTATCACTGTGGAGAGAGCCACACGAT TGATGGCCAAGTCGTGATATCG
CTCCGTTACTTIGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGTATCGCTCCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6054
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hsIGL_0234 _\V024_J007
_IGLV04-60_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAGATGCCGTTACTICTCTCTCCCAGCCT
GTGCTGACTCAATCATCCTCTGCCTCTGCTTCCCTGGGATCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGTAGCTACATCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGGGAAGGCCCCTCGGTACTTGATGAAGCTTGAA
GGTAGTGGAAGCTACAARCAAGGGGAGCGGAGTTCCTGATCGCTTCTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGACCGCTACCTCACCATCTCCAACCTCCAGTT
TGAGGATGAGGCTGATTATTACTGTGAGACCTGGGACAGTATGATCAGA
TGCCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCARAGTTAARCACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGTCAGATGCCGTTACTTCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
6055

hsIGL_0235 _\V025_J007
_IGLV04-69_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGG TGTAGCACGTTACTTCTCTCTCCCAGCTT
GTGCTGACTCAATCGCCCTCTGCCTCTGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCA
AGCTCACCTGCACTCTGAGCAGTGGGCACAGCAGCTACGCCATCGCATG
GCATCAGCAGCAGCCAGAGRAGGGCCCTCGGTACTTGATGAAGCTTAAC
AGTGATGGCAGCCACAGCAAGGGGGACGGGATCCCTGATCGCTTCTCAG
GCTCCAGCTCTGGGGCTGAGCGCTACCTCACCATCTCCAGCCTCCAGTC
TGAGGATGAGGCTGACTATTACTGTCAGACCTGGGGCACTGTGAGTGTA

SEQ ID NO:
6056

GCACGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTARACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGGTGTAGCACGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0236 _\V026_J007
_IGLV05-37_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGGCAGTICGTTACTTTGTGCTGACTCAGC
CACCTTCCTCCTCCGCATCTCCTGGAGAATCCGCCAGACTCACCTGCAC
CTTGCCCAGTGACATCAATGTTGGTAGCTACAACATATACTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGCCCTCCCAGGTATCTCCTGTACTACTACTCAGACT
CAGATAAGGGCCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCAGCCAATACAGGGATTTTACTCATCTCCGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATTTGGCCAAGCAATGATGGCA
GTTCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAARGTTAARCACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGTGGCAGTTCGTTACT TCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6057

hsIGL_0237 _\V027_J007
_IGLV05-39_IGLJ7_F

GCCTITGCCAGCCCGCTCAGCAGTCCAACGTTACTTIGTGC TGACTCAGC
CAACCTCCCICTCAGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGATICACCTGCAC
CTTGCGCAGCGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGAATCCAGGGAGTCTTCCCCGGTATCTCCTGAGGTACAAATCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTICAACCAATGCAGGCCTTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAAGATGAGGCTGACTATTACTGTGCCATTIGGTACAGCAGTIGACAGTC
CARCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTITGAGATCCCAAGTTARACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGCAGTCCAACGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6058
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hsIGL_0238 _\028_J007
_IGLV05-45_IGLJ7_F

GCCITGCCAGCCCGCTCAGTACGTACGCGTTACTTITGTIGCTGACTCAGC
CGTCTICCCTCTCTGCATCTCCTGGAGCATCAGCCAGTCTCACCTGCAC
CTTGCGCAGTGGCATCAATGTTGGTACCTACAGGATATACTGGTACCAG
CAGAAGCCAGGGAGTCCTCCCCAGTATCTCCTGAGGTACAAATCAGACT
CAGATAAGCAGCAGGGCTCTGGAGTCCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCAA
AGATGCTTCGGCCARATGCAGGGATTTTACTCATCTCTGGGCTCCAGTCT
GAGGATGAGGCTGACTATTACTGTATGATT TGGCACAGCAGTGATACGT
ACGCGTTACTTGTCGACTGTICGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTICTCTCCTCTTITGAGATCCCAAGT TAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGTACGTACGCGTTACTTCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
6059

hsIGL_0239 V029 _J007
_IGLV05-52_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGTACCGACGTTACTTTGACTCAGCCATCT
TCCCATTCTGCATCTTCTGGAGCATCAGTCAGACTCACCTGCATGCTGA
GCAGTGGCTTCAGTGT TGGGGACTTC TGGATAAGGTGGTACCAACAARAA
GCCAGGGAACCCTCCCCGGTATCTCCTGTACTACCACTCAGACTCCAAT

SEQ ID NO:
6060

AAGGGCCAAGGCTCTGGAGTTCCCAGCCGCTTCTCTGGATCCARCGATG
CATCAGCCAATGCAGGGATTCTGCGTATCTCTGGGCTCCAGCCTGAGGA
TGAGGCTGACTATTACTGTGGTACATGGCACAGCAACTCTATGARGTAC
CGACGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGAGTACCGACGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGL_0240 _\V030_J007
_IGLVO07-43_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCCATGGCGTTACT TAGGGTCCAATTCTC
AGACTGIGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGCTTCCAGCACTGGAGCAGTCACCAGTGGTTAC
TATCCAAACTGGTTCCAGCAGAAACCTGGACAAGCACCCAGGGCACTGA
TTTATAGTACAAGCAACAAACACTCCTGGACCCCTGCCCGGTTCTCAGG
CTCCCTCCTTGGGGGCAAAGCTGCCCTCGACACTGTCAGGTGTGCAGCCT
GAGGACGAGGCTGAGTATTACTGCCTGCTCTACTATGGTGGTGAATCCA
TGGCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTICTICCTCTTTGAGATCCCAAGTTAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGATCCATGGCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6061

hsIGL_0241 _\V031_J007
_IGLVO07-46-FP_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGCAGTCGTTACTTAGGGTCCAATTCCC
AGGCTGTGGTGACTCAGGAGCCCTCACTGACTGTGTCCCCAGGAGGGAC
AGTCACTCTCACCTGTGGC TCCAGCACTGGAGCTGTCACCAGTGGTCAT
TATCCCTACTGGT TCCAGCAGRAGCCTGGCCAAGCCCCCAGGACACTGA
TTTATGATACAAGCAACAAACACTCCTGGACACCTGCCCGGTICTCAGG
CTCCCTCCTTGGGGGCARAGCTGCCCTGACCCTTTTGGGTGCGCAGCCT
GAGGATGAGGCTGAGTATTACTGCTTGCTCTCCTATAGTGGTGAGTAGC
AGTCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTRAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAARGTTAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGGTAGCAGTCGTTACTTCTGATCGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6062
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hsIGL_0242 _V032_J007
_IGLV08-61_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATCTTCGTCGTTACTTGAGTGGATTCTCAG
ACTGTGGTGACCCAGGAGCCATCGTTCTCAGTGTCCCCTGGAGGGACAG
TCACACTCACTTGTGGCTTGAGCTCTGGCTCAGTCTCTACTAGTTACTA
CCCCAGCTGGTACCAGCAGACCCCAGGCCAGGCTCCACGCACGCTCATC
TACAGCACAAACACTCGCTICTTCTGGGGTCCCTGATTGCTTCTCTGGCT
CCATCCTTGGGAACAAAGCTGCCCTCACCATCACGGGGGCCCAGGCAGA
TGATGAATCTGATTATTACTGTGTGCTGTATATGGGTAGTGTGAATCTT
CGTCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGT TAAACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGATCTTCGTCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6063

hsIGL_0243

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCACAGTCGTTACTTTGACTCAGCCACCT

SEQ ID NO:

_\V033_J007
49 IGLJ7_F

_IGLV09-

TCTGCATCAGCCTCCCTGGGAGCCTCGGTCACACTCACCTGCACCCTGA
GCAGCGGCTACAGTAATTATARAGTGGACTGGTACCAGCAGAGACCAGG
GAAGGGCCCCCGGTTTGTGATGCGAGTGGGCACTGGTGGGATTGTGGGA
TCCARGGGGGATGGCATCCCTGATCGCTTCTCAGTCTTGGGCTCAGGCC
TGAATCGGTACCTGACCATCAAGAACATCCAGGAAGAAGATGAGAGTGA
CTACCACTGTGGGGCAGACCATGGCAGTGGGAGCARCTTCGTGATCCAC
AGTCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTICTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTARACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGTCCACAGTCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

6064

hsIGL_0244 _\V034_J007
_IGLV10-54-FP_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGATGACACCCGTTACTTTGTCAGTGGTCCRG
GCAGGGCTGACTCAGCCACCCTCGGTCTCCAAGGGCTTGAGACAGACCG
CCACACTCACCTGCACTGGGAACAGCAACAATGT TGGCAACCAAGGAGC
AGCTTGGCCTGAGCAGCACCAGGGCCACCCTCCCARACTCCTATCCTAC
BGGAATAACAACCGGCCCTCAGGGATCTCAGAGAGATTATCTGCATCCA
GGTCAGGAAACACAGCCTCCCTGACCATTACTGGACTCCAGCCTGAGGA
CGAGGCTGACTATTACTGCTCAGCATGGGACAGCAGCCTCATGAATGAC
ACCCGTTACTTGTCGACTGTTCGGAGGAGGCACCCAGCTGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTARACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGATGACACCCGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6065

hsIGL_0245 _\V035_J007
_IGLV11-55-ORF_IGLJ7_F

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCTTCACGACGTTACTTCGTGCTGACTCAGC
CGCCCTCTCTGTCTGCATCCCCGGGAGCAACAGCCAGACTCCCCTGCAC
CCTGAGCAGTGACCTCAGTGTTGGTGGTARARACATGTTCTGGTACCAG
CAGAARGCCAGGGAGCTCTCCCAGGTTATTCCTGTATCACTACTCAGACT
CAGACRAGCAGCTGGGACCTGGGGTCCCCAGTCGAGTCTCTGGCTCCAA
GGAGACCTCAAGTAACACAGCGTTTTTGCTCATCTCTGGGCTCCAGCCT
GAGGACGAGGCCGATTATTACTGCCAGGTGTACGARAGTAGTGACTTCA
CGACGTTACTTGTCGACTGT TCGGAGGAGGCACCCAGC TGACCGTCCTC
GGTAAGTCTCCCCGCTTCTCTCCTCTTTGAGATCCCAAGTTARACACGG
GGAGTTTTTCCCTTTCCTGCTTCACGACGTTACTTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6066

Secuencias de control de sesgo para hs-IgK
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hsIGK_0001 _V001_J0O01
_IGKV1-05-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTICCGAAGACACTCTCCAATCTCAGGTGC
CARAATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCTTCCACCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCCAGTCAGAGTATTAGTA
GCTGGTTGGCCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATAAGGCGTCTAGTTTAGAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGATGATTTTGCAACTTATTACTGCCAACAGTATAATAGTTGAGTTCC
GAAGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGARATCARA
CGTGAGTAGAATTITAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGAGTTCCGAAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6067

hsIGK_0002 _V002_J001
_IGKV1-06-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTGACACTCTCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTIGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGAA
ATGATTTAGGCTIGGTATCAGCAGARACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTACARAGTGGGGTCCCATCARGGTTCAGC
GGCAGTIGCGATCTGGCACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTIGCAACTTATTACTGTCTACAAGATTACAATTGACGTTA
CTTGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGAAATCARAR
CGTGAGTAGAATTTARACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGIGTCTATGAAGTGACGTTACTTGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6068

hsIGK_0003 _V003_J0O01
_IGKV1-08-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACGACACTCTCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCGGATGACCCAGTCTCCATCCTCATTCTCTGCATCT
ACAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGTATTAGCA
GTTATTTAGCCTGGTATCAGCAAAARCCAGGGARAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTITGCARAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGE
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCTGCCTGCAGT
CTGAAGATTTTGCARACTTATTACTGTCAACAGTATTATAGTTGATAGGA
GACGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGARATCARA
CGTGAGTAGRATTTAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGRAGTGATAGGAGACGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6069

hsIGK_0004 _\V004_J001
_IGKV1-09-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACGACACTCTCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTTCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCCAGTCAGGGCATTAGCA
GTTATTTAGCCTGGTATCAGCAAAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCAARAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACAATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGCTTAATAGTTGAGTGTC

SEQ ID NO:
6070

172
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TACGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGAAATCAAA
CGTGAGTAGAATTTAARACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATCGAAGTGAGTCTCTACGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTACAGTGGACACTCTCCAATCTCAGGTTC
CAGATGCGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCTTCCGTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGTATTAGCA
GCTGGTTAGCCTGGTATCAGCAGARACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCARAGTGGCGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTC TCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTACTATTGTCAACAGGCTAACAGTTGAGTACA
GTGGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGCGACCAAGGTGGAAATCAAA
CGTGAGTAGAATTTABACTTTGC TTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGIGTCTATGRAAGTGAGTACAGTGGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6071

Nombre

hsIGK_0005 _V005_J001
_IGKV1-12-F_IGKJ1
hsIGK_0006 _V006_J001

_IGKV1-13-FP_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCGACACTCTCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGCA
GTGCTTTAGCCTGATATCAGCAGARACCAGGGAAAGCTCCTAAGCTCCT
GATCTATGATGCCTCCAGTTTGGAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGT TTAATAATTGAGGATC
ATCGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCARGGTGGAARATCAAR
CGTGAGTAGAATTTARACTTIGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGAGGATCATCGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6072

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGGACACTCTCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCACTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGCAT TAGCA
ATTATTTAGCCTGGTTTCAGCAGARACCAGGGARAGCCCCTAAGTCCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAAGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGCCAACAGTATAATAGTTGATATTG
GCGGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGARATCAAR
CGTGAGTAGARATTTARACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGATATTGGCGGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6073

hsIGK_0007 ~\V007_J001
_IGKV1-16-F_IGKJ1
hsIGK_0008 ~\008_J001

_IGKV1-17-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGCTTGAGACACTCTCCAATCTCAGGTGC
CAGGTGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGAR
ATGATTTAGGCTGGTATCAGCAGARACCAGGGRAARGCCCCTAAGCGCCT

SEQ ID NO:
6074

173
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GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCARGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACAATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCTACAGCATAATAGT TGAAGGCT
TGAGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCARGGGACCARGGTGGARATCAAR
CGTGAGTAGAATTTAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGAAGGCTTGAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTGACACTCTCTAATATCAGATAC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTATTTAGCCTGGTATCAGCAGARACCAGGGAAAGTTCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCAATCAGGGGTCCCATCTCGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATT TCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATGTTGCAACTTATTACTGTCAARAAGTATAACAGTTGAACACA
CGTGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGARATCAAR
CGTGAGTAGAATTTAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGAACACACGTGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6075

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGACGGAGACACTCTCTAATCGCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCAGGCGAGTCAGGACATTAGCA
ACTATTTAAATTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTACGATGCATCCAATTTGGAAACAGGGGTCCCATCAAGGTTCAGT
GGAAGTGGATCTGGGACAGATTTTACTTTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATATTGCAACATATTACTGTCAACAGTATGATAATTGATAGAC
GGAGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGARATCRAR
CGTGAGTAGAATTTAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGATAGACGGAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6076

Nombre

hsIGK_0009 V009 _J0o01
_IGKV1-27-F_IGKJ1
hsIGK_0010 ~V010_J001
_IGKV1-33-F_IGKJ1
hsIGK_0011 ~V011_J001

_IGKV1-37-0_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTGACACTCTCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGTGAGTCAGGGCATTAGCA
GTTATTTAARTTGGTATCGGCAGAAACCAGGGARAGTTICC TAAGCTCCT
GATCTATAGTGCATCCAATTTGCAATCTGGAGTCCCATCTCGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACTATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATGTTGCAACTTATTACGGTCAACGGACTTACAATTGACAGCT
CTTGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGAARATCAAA
CGTGAGTAGRATTTAAACTTIGCTTCCTCAGTTIGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGACAGCTCTTGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6077

hsIGK_0012

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATAGACACTCTCCAATCTCAGGTGC

SEQ ID NO:

174
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~V012_J001
FP_IGKJ1

_IGKV1-39-

CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGAGCATTAGCA
GCTATTTAARATTGGTATCAGCAGAAACCAGGGARAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGTCTGCAAC
CTGAAGATTTTCCAACTTACTACTGTCAACAGAGTTACAGTTGAGAGCG
ATAGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGAARTCAAR
CGTGAGTAGAATTTAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGIGTICTATGAAGTGAGAGCGATAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

6078

hsIGK_0013

_V013_J001

_IGKV1-NL1-F_IGKJ1

GCCITGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGAGACACTCTCCAARTCTCAGGTAC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTCTTTAGCCTIGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GCTCTATGCTGCATCCAGAT TGGAAAGTGGGGTCCCATCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACGGATTACACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGTATTATAGT IGAGCATC
TGAGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGAAATCAAA
CGTGAGTAGAATTTAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTICTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGAGCATCTGAGACACTCTCTGATGGLCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6079

hsIGK_0014

_V014_J001

_IGKV2-24-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACGACACTCTAGTGGGGATATTGT
GATGACCCAGACTCCACTCTCCTCACCTGTCACCCTTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAAAGCCTCGTACACAGTGATGGARACA
CCTACTTGAGTTGGCTTCAGCAGAGGCCAGGCCAGCCTCCARGACTCCT
AATTTATAARGATTTCTAACCGGTTCTCTGGGGTCCCAGACAGATTCAGT
GGCAGTGGGGCAGGGACAGATTTCACACTGAAAATCAGCAGGGTGGAAG
CTGAGGATGTCGGGGTTTATTACTGCATGCAAGCTACACAATGATGCTA
CACGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGARATCAAL
CGTGAGTAGARATTTARACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGATGCTACACGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6080

hsIGK_0015

_V015_J001

_IGKV2-28-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGARCTGCCAGACACTCTAGTGGGGATATTGT
GATGACTCAGTCTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCCTGGAGAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAGAGCCTCCTGCATAGTAATGGATACA
ACTATTTGGATTGGTACCTGCAGAAGCCAGGGCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATTTGGGTTCTAATCGGGCCTCCGGGGTCCCTGACAGGT TCAGT
GGCAGTGGATCAGGCACAGATTTTACACTGAAARTCAGCAGAGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGCATGCAAGCTCTACAATGAAACTG
CCAGACACTCTGTCGACCGTTCCGCCAAGGGACCARGGTGGARATCAAA
CGTGAGTAGAATTTARACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTIGTT

SEQ ID NO:
6081

CCCTGTGTCTATGAAGTGAARACTGCCAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

175
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hsIGK_0016 _V016_J001
_IGKV2-29-FP_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGGACACTCTAGTGCGGATATTGT
GATGACCCAGACTCCACTCTCTCTGTCCGTCACCCCTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAAGTCTAGTCAGAGCCTCCTGCATAGTGATGGARAGA
CCTATTTGTATTGGTACCTGCAGAAGCCAGGCCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATGAAGTTTCCAGCCGGTTCTCTGGAGTGCCAGATAGGTTCAGT
GGCAGCGGGTCAGGGACAGATTTCACACTGAAAATCAGCCGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGAATGCAAGGTATACACTGATTGGA
CTGGACACTC TGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGARATCAAA
CGTGAGTAGAATTTAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGATTGGACTGGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6082

hsIGK_0017 _V017_J001
_IGKV2-30-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACGACACTCTAGTGGGGATGTTGT
GATGACTCAGTCTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCTTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAAAGCCTCGTATACAGTCGATGGAAACA
CCTACTTGAATTGGTTTCAGCAGAGGCCAGGCCAATCTCCAAGGCGCCT
ARTTTATAAGGTTTCTAACCGGGACTCTGGGGTCCCAGACAGATTCAGC
GGCAGTGGGTCAGGCACTGATTTCACACTGARAATCAGCAGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGCATGCARGGTACACACTGAGTAGA
CACGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGARATCARAR
CGTGAGTAGAATTTAARCTTTGCTTCCTICAGTTGTCTGTGTICTTCIGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGAGTAGACACGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6083

hsIGK_0018 _V018_J001
_IGKV2-40-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACGACACTCTGAGGATATTGTGAT
GACCCAGACTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCCTGGAGAGCCGGCCTCE
ATCTCCTGCAGGTCTAGTCAGAGCCTCTTGGATAGTGATGATGGARACR
CCTATTTGGACTGGTACC TGCAGARGCCAGGGCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATACGCTTTCCTATCGGGCCTCTGGAGTCCCAGACAGGETTCAGT
GGCAGTGGGTCAGGCACTGATTTCACACTGAAAATCAGCAGGGTGGAGS
CTGAGGATGTTGGAGTTTATTACTGCATGCARCGTATAGAGTGACACTS
TACGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCARGGTGGAAATCAAR
CGTGAGTAGRATTTAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGARAGTGACACTGTACGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GRAGGC

SEQ ID NO:
6084

hsIGK_0019 _V019_J001
_IGKV3-07-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCGACACTC TATCTCAGATACCAC
CGGAGAAATTGTAATGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTTGTCTCCA
GGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCAGCA
GCTACTTATCCTGGTACCAGCAGAARACCTGGGCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCACCAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTICTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC

SEQ ID NO:
6085

CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGGATTATAACTGAGATGA
TCCGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGAAATCARAR
CGTGAGTAGAATTTAAACTTTIGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGARGTGAGATGATCCGACARCTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

176
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hsIGK_0020 ~V020_J001
_IGKV3-11-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAARTAGACACTCTCCAARTTTCAGATAC
CACCGGAGAAATTGTGTTGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTTGTCT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAACAGRAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGATGCATCCAACAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTAGAGC
CTGRAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGCGTAGCRACTGACGCCA
ATAGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGAAATCARAL
CGTGAGTAGAATTTAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGACGCCAATAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6086

hsIGK_0021 ~V021_J001
_IGKV3-15-F_IGKJ1

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTGACACTCTCCAATTTCAGATAC
CACTGGAGAARATAGTGATGACGCAGTCTCCAGCCACCCTGTCTGTGTCT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCA
GCAACTTAGCCTGGTACCAGCAGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCACCAGGGCCACTGGTATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGAGT TCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGT
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGTATAATAACTGATCAAG
CCTIGACACTCTGTCGACCGTTCEGCCAAGGGACCAAGGTGGAAATCAAD
CGTGAGTAGAATTTARACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGATCAAGCCTGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6087

hsIGK_0022 _V022_J001
_IGKV3-20-F_IGKJ1

GUCTTGUCAGUUCGCTCAGACGTGTGTGACAUTCTATCTCAGATACTAC
CGGAGAAATTGTGTTGACGCAGTCTCCAGGCACCCTGTCTTTGTCTCCA
GGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAGCAGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCAGCAGGGCCACTGGCATCCCAGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGACTGGAGC
CTGAAGATTTTGCAGTGTATTACTGTCAGCAGTATGGTAGCTGAACGTG
TGTGACACTCTGTCGACCGT TCGGCCAAGGGACCAAGGTGGAAATCAAA
CGTGAGTAGAATTTAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGAAGTGAACGTGTGTGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6088

hsIGK_0023
_IGKV3-

~V023_J001

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAGACACTCTCCAATTTICAGATAC
CACCGGAGAAATTGTGTTGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTITGTCT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGGGTGTTAGCA

SEQ ID NO:
6089

NL4-FNG_IGKJ1

GCTACTTAGCCTIGGTACCAGCAGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGATGCATCCAACAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGCCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTAGAGC
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGCGTAGCAACTGATCCGT
CTAGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGAARATCARA
CGTGAGTAGAATTTAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGICTTCTGTT
CCCTGTIGTCTATGAAGTGATCCGTCTAGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

177
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GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGGACACTC TGGGGACATCGTGAT
GACCCAGTCTCCAGACTCCCTGGCTGTGTCTCTGGGCGAGAGGGCCACC
ATCAACTGCAAGTCCAGCCAGAGTGTTTTATACAGCTCCAACAATAAGA
ACTACTTAGCTTGGTACCAGCAGAAACCAGGACAGCCTCCTAAGCTGCT
CATTTACTGGGCATCTACCCGGGAATCCGGGGTCCCTGACCGATTCAGT
GGCAGCGGGTCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGG
CTGAAGATGTGGCAGTTTATTACTGTCAGCAATATTATAGTTGARAGAG
CTGGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCARGGTGGAAATCAAA
CGTGAGTAGAATTTRAAACTTTGCTTCCTCAGTTGTCTGTGTCTICTGTT
CCCTGTIGTICTATGAARGTGAARAGAGCTGGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6090

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCGACACTCTCCATAATCAGATAC
CAGGGCAGAAACGACACTCACGCAGTCTCCAGCATTCATGTCAGCGACT
CCAGGAGACAARGTCAACATCTCCTGCAARGCCAGCCAAGACATTGATG
ATGATATGAACTGGTACCAACAGAARCCAGGAGAAGCTGCTATTTTCAT
TATTCAAGARGCTACTACTCICGTTCCTGGAATCCCACCTCGATTCAGT
GGCAGCGGGTATGGAACAGATTTTACCCTCACRAATTAATAACATAGAAT
CTGAGGATGCTGCATATTACTTCTGTC TACAACATGATAATTGATATCG
CTCGACACTCTGTCGACCGTTCGGCCAAGGGACCAAGGTGGRARTCAAR
CGTGAGTAGAATTTAAACTTTGCTICCTCAGTTGTCTGTGTCTTCTGTT
CCCTGTGTCTATGARGTGATATCGCTCGACACTCTCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6091

Nombre

hsIGK_0024 V024 _J001
_IGKV4-01-F_IGKJ1
hsIGK_0025 V025 _J001
_IGKV5-02-F_IGKJ1
hsIGK_0026 _V001_J002

_IGKV1-05-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGAATTCGGAACCCAATCTCAGGTGC
CAAATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCTTCCACCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCCAGTCAGAGTATTAGTA
GCTGGTTGGCCTGGTATCAGCAGAARCCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATAAGGCGTCTAGT TTAGAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGATGATTTTGCAACTTATTACTGCCAACAGTATAATAGTTGAGTTCC
GAATTCGGRACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCARGCTGGAGATCAR
ACGTAAGTACTTTTITCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTITTGTIGTGGGTTCCGAATTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6092

hsIGK_0027 ~\V002_J002
_IGKV1-06-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTTTCGGARCCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGAA
ATGATTTAGGCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTACAAAGTGGGGTCCCATCARGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGCACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCTACAAGATTACAATTGACGTTA
CTTTTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGCGTTACTTTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6093
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hsIGK_0028 ~\V003_J002
_IGKV1-08-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACTTCGGARCCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCGGATGACCCAGTCTCCATCCTCATTCTCTGCATCT
ACAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGCGCGAGTCAGGGTATTAGCA
GTTATTTAGCCTGGTATCAGCRAAARCCAGGGAAAGCCCCTRAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCTGCCTGCAGT
CTGRAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGTATTATAGTTGATAGGA
GACTTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTITCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGTAGGAGACT TCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6094

hsIGK_0029 ~\V004_J002
_IGKV1-09-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACTTCGGAACCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTTCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCCAGTCAGGGCATTAGCA
GITATTTAGCCTGGTATCAGCARAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCARAGTGGGGTCCCATCAARGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACRATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGCTTAATAGTTGAGTGTC
TACTTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTITAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGGTGTCTACTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6095

hsIGK_0030 ~\V005_J002
_IGKV1-12-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTACAGTGTTCGGAACCCAATCTCAGGTTC
CAGATGCGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCTTCCGTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGTATTAGCA
GCTGGTTAGCCTGGTATCAGCAGRAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGRAGATTTTGCAACTTACTATTGTCAACAGGCTAACAGTTGAGTACA
GTGTTCGGRACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCARAGCTGGAGATCAA

SEQ ID NO:
6096

ACGTAAGTACTTTITTITCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGGTACAGTGTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0031 ~\V006_J002
_IGKV1-13-FP_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCTTCGGAACCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGCA
GTGCTTTAGCCTGATATCAGCAGAARACCAGGGAARGCTCCTAAGCTCCT
GATCTATGATGCCTCCAGTTTGGAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGTTTAATAATTGAGGATC
ATCTTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTARAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGGGATCATCTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6097
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hsIGK_0032 ~\V007_J002
_IGKV1-16-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGTTCGGARCCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCACTGTCTIGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTATTITAGCCTGGTTTCAGCAGARACCAGGGARAAGCCCCTAAGTCCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCARAGTGGGGTCCCATCARAAGTTCAGC
GGCAGTGGATC&GGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGCCAACAGTATAATAGTTGATATTG
GCGTTCGGARCGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCARGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGTATTGGCGTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6098

hsIGK_0033 ~\008_J002
_IGKV1-17-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGC TTGATTCGGAACCCAATCTCAGGTGC
CAGGTGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGARA
ATGATTTAGGCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGRAAGCCCCTAAGCGCCT
GATCTATGCTGCATCCAGT TTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGE
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACAATCAGCAGCCTGCAGC
CTGRAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCTACAGCATAATAGTTGAAGGCT
TGATTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGAGGCTTGATTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6099

hsIGK_0034 ~\V009_J002
_IGKV1-27-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTTTCGGAACCTAATATCAGATAC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTATTTAGCCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGTTCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCAATCAGGGGTCCCATCTCGGTTCAGT

SEQ ID NO:
6100

GGCAGTGGATCTGGGACAGATT TCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATGTTGCAACTTATTACTGTCARAAGTATAACAGTTGAACACA
CGTTTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTITTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGACACACGTTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0035 “V010_J002
_IGKV1-33-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGACGGATTCGGAACCTAATCGCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCAGGCGAGTCAGGACATTAGCA
ACTATTTAAATTGGTATCAGCAGARACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTACGATGCATCCAATTTGGAAACAGGGGTCCCATCAAGGTTICAGT
GGAAGTGGATCTGGGACAGATTTTACTTTICACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATATTGCAACATATTACTGTCAACAGTATGATAATTGATAGAC
GGATTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGTAGACGGATTCGGARCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6101

180
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hsIGK_0036 “V011_J002
_IGKV1-37-0_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTTTCGGAACCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGTGAGTCAGGGCATTAGCA
GTTATTTAAATTGGTATCGGCAGAAACCAGGGAARGTTCCTRAGCTCCT
GATCTATAGTGCATCCAATTTGCAATCTGGAGTCCCATCTCGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACTATCAGCAGCCTGCAGC
CTGRAGATGTTGCAACTTATTACGGTCAACGGACTTACAATTGACAGCT
CTTTTCGGRACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAL
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGCAGCTCTTTTCGGAARCC TGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6102

hsIGK_0037 ~V012_J002
_IGKV1-39-FP_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATATTCGGAACCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGAGCATTAGCA
GCTATTTAAATTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGT
GGCAGTGGATC TGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGTCTGCAAC
CTGAAGATTTTGCAACTTACTACTGTCAACAGAGTTACAGTTGAGAGCG
ATATTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTARTTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGGAGCGATAT TCGGARCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6103

hsIGK_0038 _V013_J002

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGATTCGGAACCCAATCTCAGGTAC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT

SEQ ID NO:
6104

_IGKV1-NL1-F_IGKJ2

GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTCTTTAGCCTGGTATCAGCAGAARCCAGGGAARGCCCCTAAGCTCCT
GCTCTATGCTGCATCCAGATTGGABAGTGGGGTCCCATCCAGGTTICAGT
GGCAGTGGATCTGGGACGGATTACACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGE
CIGAAGATTITTGCAACTTATTACTGTCAACAGTATTATAGTTGAGCATC
TGATTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTITGTGTTCCTTTGTGTGGGCATCTGATTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC -

hsIGK_0039 “V014_J002
_IGKV2-24-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACTTCGGAACAGTGGGGATATTGT
GATGACCCAGACTCCACTCTCCTCACCTGTCACCCTTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAAAGCCTCGTACACAGTGATGGAAACA
CCTACTTGAGTTGGCTTCAGCAGAGGCCAGGCCAGCCTCCAAGACTCCT
AATTTATAAGATTTCTAACCGGTTCTCTGGGGTCCCAGACAGATTCAGT
GGCAGTGGGGCAGGGACAGATTTCACACTGAARAATCAGCAGGGTGGAAG
CTGAGGATGTCGGGGTTTATTACTGCATGCAAGCTACACAATGATGCTA
CACTTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTITAC
TTTIGTGTTCCTTTGTGTGGTGCTACACTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6105

181
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hsIGK_0040 “V015_J002
_IGKV2-28-F_IGKJ2

BCCTTGCCAGCCCGCTCAGARC TGCCATTCGGARCAGTGGGGATATTGT
GATGACTCAGTCTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCCTGGAGAGCCGGCC
TCCATCTCC TGCAGGTCTAGTCAGAGCCTCCTGCATAGTAATGGATACA
ACTATTTGGATTGGTACCTGCAGAAGCCAGGGCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATTTGGGTTCTAATCGGGCCTCCGGGG TCCCTGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCAGGCACAGATTTTACACTGARRATCAGCAGAGTGGAGS
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGCATGCAAGCTCTACARTGARRCTG
CCATTCGGARCGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCARGCTGGAGATCAA
ACGTARGTACTTTTTTCCACTGATICTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGARCTGCCATTCGGARACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC '

SEQ ID NO:
6106

hsIGK_0041 _\V016_J002
_IGKV2-29-FP_IGKJ2

GCCTIGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGTTCGGAACAGTGCGGATATTGT
GATGACCCAGACTCCACTCTCTCTGTCCGTCACCCCTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAAGTCTAGTCAGAGCCTCCTGCATAGTGATGGAAAGA
CCTATTTGTATTGGTACCTGCAGAARGCCAGGCCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATGAAGTTTCCAGCCGGTTCTCTGGAGTGCCAGATAGGTTCAGT
GGCAGCGGGTCAGGGACAGATTTCACACTGAAAATCAGCCGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTAT TACT GAATGCAAGGTATACACTGATTGGA
CTCGTTCGCAACGTCCGACACTTTTCGCCAGCCGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATICTTICACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGITCCTTTGTGTGGTTGGACTGTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG

SEQ ID NO:
6107

GAGGC

hsIGK_0042 “\V017_J002
_IGKV2-30-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACTTCGGAACAGTGGGGATGTTGT
GATGACTCAGTCTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCTTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAAAGCCTCGTATACAGTGATGGARACA
CCTACTTGAATTGGTTTCAGCAGAGGCCAGGCCAATCTCCAAGGCGCCT
AATTTATAAGGTTTCTAACCGGGACTCTGGGGTCCCAGACAGAT TCAGC
GGCAGTGGGTCAGGCACTGATTTCACACTGAARATCAGCAGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGCATGCAAGGTACACACTGAGTAGA
CACTTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAR
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTIGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGGTAGACACTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6108

hsIGK_0043 ~\V018_J002
_IGKV2-40-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACTTCGGAACGAGGATATTGTGAT
GACCCAGACTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCCTGGAGAGCCGGCCTCC
ATCTCCTGCAGGTCTAGTCAGAGCCTCTTGGATAGTGATGATGGARACA
CCTATTTGGACTGGTACCTGCAGAAGCCAGGGCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATACGCTTTCCTATCGGGCCTCTGGAGTCCCAGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCAGGCACTGATT TCACACTGAAAATCAGCAGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGAGTTTATTACTGCATGCAACGTATAGAGTGACACTG
TACTTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCARAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGCACTGTACTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6109

182
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hsIGK_0044 _\V019_J002
_IGKV3-07-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCTTCGGAACATCTCAGATACCAC
CGGAGAAATTGTAATGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTTGTCTCCA
GGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGT TAGCAGCA
GCTACTTATCCTGGTACCAGCAGARACCTGGGCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCACCAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGGATTATAACTGAGATGA
TCCTTCGGAACGTCGACACTTTTIGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAR
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGGATGATCCTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6110

hsIGK_0045 ~V020_J002
_IGKV3-11-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATATTCGGAACCCAATTTCAGATAC
CACCGGAGARATTGTGTTGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTTGTCT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCARCACGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGATGCATCCAACAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTAGAGC
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGCGTAGCAACTGACGCCA

SEQ ID NO:
6111

ATATTCGGAACGTCCGACACTTTTGGCCAGCGGGACCAAGCTGCGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTITCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTCTGCCGCCRAATATTCCGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0046 ~V021_J002
_IGKV3-15-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCT TTCGGAACCCAATTTCAGATAC
CACTGGAGAAATAGTGATGACGCAGTCTCCAGCCACCCTGTCTGTGTCT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCA
GCAACTTAGCCTGGTACCAGCAGARACCTGGCCAGGC TCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCACCAGGGCCACTGGTATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGAGTTCACTC TCACCATCAGCAGCCTGCAGT
CTGAAGATTTTGCAGTT TATTACTGTCAGCAGTATAATAACTGATCAAG
CCTTTCGGARCGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCARGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGTCAAGCCT TTCGGARCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6112

hsIGK_0047 ~V022_J002
_IGKV3-20-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTTTCGGAACATC TCAGATACCAC
CGGAGAAATTGTGTTGACGCAGTCTCCAGGCACCCTGTCTTTGTCTCCA
GGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAGCAGAARCCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCAGCAGGGCCACTGGCATCCCAGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGACTGGAGC
CTGRAGATTTTGCAGTGTATTACTGTCAGCAGTATGGTAGCTGAACGTG
TGTTTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTALC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGACGTGTGTTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6113

183
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hsIGK_0048 ~\V023_J002
_IGKV3-NL4-FNG_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTATTCGGAACCCAATTTCAGATAC
CACCGGAGAAATTGTGTTGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTTGTCT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGGGTGTTAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAGCAGAARACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGATGCATCCARACAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGCCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTAGAGC
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGCGTAGCAACTGATCCGT
CTATTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGITCCTTIGTGTGGTCCGTCTATTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6114

hsIGK_0049 ~V024_J002
_IGKV4-01-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGTTCGGAACGGGGACATCGTGAT
GACCCAGTCTCCAGACTCCCTGGCTGTGTCTCTGGGCGAGAGGGCCACC
ATCAACTGCAAGTCCAGCCAGAGTGTTTTATACAGCTCCAACAATAAGA
ACTACTTAGCTTGGTACCAGCAGARACCAGGACAGCCTCCTARAGCTGCT

SEQ ID NO:
6115

CATTTACTGGGCATCTACCCGGGAATCCGGGGTCCCTGACCGATTCAGT
GGCAGCGGGTCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGG
CTGRAGATGTGGCAGTTTATTACTGTCAGCAATATTATAGT TGARAGAG
CTGTTCGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TTTGTGTTCCTTTGTGTGGAAGAGCTGTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0050 V025 _J002
_IGKV5-02-F_IGKJ2

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCTTCGGAACCCATAATCAGATAC
CAGGGCAGAAACGACACTCACGCAGTCTCCAGCATTCATGTCAGCGACT
CCAGGAGACAAAGTCAACATCTCCTGCAAAGCCAGCCAAGACATTGATG
ATGATATGAACTGGTACCAACAGAAACCAGGAGAAGCTGCTATTTTCAT
TATTCAAGAAGCTACTACTCTCGTTCCTGGAATCCCACCTCGATTCAGT
GGCAGCGGGTATGGRACAGATTTTACCCTCACAATTAATARCATAGAAT
CTGAGGATGCTGCATATTACTTCTGTCTACAACATGATAATTGATATCG
CTCTTICGGAACGTCGACACTTTTGGCCAGGGGACCAAGCTGGAGATCAA
ACGTAAGTACTTTTTTCCACTGATTCTTCACTGTTGCTAATTAGTTTAC
TITGTGTICCTTTGTGTGGTATCGCTCTTCGGAACCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6116

hsIGK_0051 _\V001_J003
_IGKV1-05-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGAAAAGTAACGCCAATCTCAGGTGC
CAARATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCTTCCACCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCCAGTCAGAGTATTAGTA
GCTGGTTGGCCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGARAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATARGGCGTCTAGTTTAGARAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGATGATTTTGCAACTTATTACTGCCAACAGTATAATAGTTGAGTTCC
GAARAGTAACGGICGACCTTITCGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCARA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGGTTCCGAAARAGTAARCGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6117

184
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hsIGK_0052

~\V002_J003

_IGKV1-06-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTAAGTAACGCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCARGTCAGGGCAT TAGRA
ATGATTTAGGCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGARAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTACARAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGCACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTIGCAACTTATTACTGTCTACAARGATTACAATTGACGTTA
CTTAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAARAGTGGATATCAAR
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGCGTTACTTAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6118

hsIGK_0053

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACAAGTAACGCCAATCTCAGGTGC

SEQ ID NO:

_\V003_J003
F_IGKJ3

_IGKV1-08-

CAGATGTGCCATCCGGATGACCCAGTCTCCATCCTCATTCTCTGCATCT
ACAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGTATTAGCA
GTTATTTAGCCTGGTATCAGCRAAARCCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCTGCCTGCAGT
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGTATTATAGT TGATAGGA
GACAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAARAGTGGATATCAAA
CGTAAGTACATCIGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGITTTGTGTAGGAGACAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

6119

hsIGK_0054

_\V004_J003

_IGKV1-09-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACAAGTAACGCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTTCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCCAGTCAGGGCATTAGCA
GTTATTTAGCCTGGTATCAGCARARACCAGGGARAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCARAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGARATTCACTCTCACAATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGCTTAATAGTTGAGTGTC
TACAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCARA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGGTGTCTACAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6120

hsIGK_0055

~\V005_J003

_IGKV1-12-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCTACAGTGAAGTAACGCCAATCTCAGGTTIC
CAGATGCGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCTTCCGTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGTATTAGCA
GCTGGTTAGCCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGRAGATTTTGCAACTTACTATTGTCAACAGGCTAACAGTTGAGTACA
GTGAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAARAGTGGATATCAAA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGGTACAGTGAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6121

185
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hsIGK_0056 _\006_J003
_IGKV1-13-FP_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCAAGTAACGCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGCA
GTGCTTTAGCCTGATATCAGCAGARAACCAGGGAAAGCTCCTAAGCTCCT
GATCTATGATGCCTCCAGTTTGGARAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGTTTAATAATTGAGGATC
ATCAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAARGTGGATATCAAN
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT

SEQ ID NO:
6122

CATTTGTGCAAGTTTIGTGGGATCATCAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0057 ~\V007_J003
_IGKV1-16-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGAAGTAACGCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCACTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTATTTAGCCTGGTTTCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGTCCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCARAGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGCCAACAGTATAATAGTTGATATTG
GCGAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCAAA
CGTAAGTACATCTGTCTCARTTATTCGTGAGATT TTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGTAT TGGCGAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6123

hsIGK_0058 ~\008_J003
_IGKV1-17-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGCT TGAAAGTAACGCCAATCTCAGGTGC
CAGGTGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGAA
ATGATTTAGGCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAARGCCCCTAAGCGCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACAATCAGCAGCLCTGCAGC
CTGRAGATTTTGCAACTTATTACTGTCTACAGCATRATAGTTGAAGGCT
TGARAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCARAGTGGATATCARA
CGTRAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGAGGCTTGAAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6124

hsIGK_0059 ~\V009_J003
_IGKV1-27-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTAAGTAACGCTAATATCAGATAC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTATTTAGCCTGGTATCAGCAGAARACCAGGGAAAGTTCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCAATCAGGGGTCCCATCTCGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGAT TTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGRAGATGTTGCAACTTATTACTGTCAAAAGTATAACAGTTGAACACA
CGTAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCAAA
CGTAAGTACATCTIGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGACACACGTAARGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6125

186
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hsIGK_0060 _V010_J003
_IGKV1-33-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTRGACGGARAGTARCGCTARTCGCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCAGGCGAGTCAGGACATTAGCA
ACTATTTAAATTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTACGATGCATCCAATTTGGAAACAGGGGTCCCATCAAGGTTCAGT
GGAAGTGGATCTGGGACAGATTTTACTTTCACCATCAGCAGCCTGCAGC

SEQ ID NO:
6126

CTGAAGATATTGCAACATATTACTGTCAACAGTATGATAATTGATAGAC
GGAAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCAAR
CGTAAGTACATCTIGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGTAGACGGAAAGTAACGCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

hsIGK_0061 VO011_J003
_IGKV1-37-0_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTAAGTAACGCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATICT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGTGAGTCAGGGCATTAGCA
GTTATTTAAATTGGTATCGGCAGAAACCAGGGAAAGTTCCTARGCTCCT
GATCTATAGTGCATCCAATTTGCAATCTGGAGTCCCATCTCGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATT TCACTCTCACTATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATGTTGCAACTTATTACGGTCAACGGACTTACAATTGACAGCT
CTTAAGTAACGGTCGACCTTICGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCARA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATT TTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGCAGCTCTTAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6127

hsIGK_0062 ~V012_J003
_IGKV1-39-FP_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATAAAGTAARCGCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTIGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGAGCATTAGCA
GCTATTTAAATTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGTCTGCAAC
CTGAAGATTITGCARACTTACTACTGTCAACAGAGTTACAGTTGAGAGCG
ATAAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAARGTGGATATCAAA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGGAGCGATAAAGTRACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6128

hsIGK_0063 _V013_J003
_IGKV1-NL1-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGARAGTAACGCCARTCTCAGGTAC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTCTTTAGCCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GCTCTATGCTGCATCCAGATTIGGRAAGTGGGGTCCCATCCAGGTITCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACGGATTACACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGTATTATAGT TGAGCATC
TGAAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCARAGTGGATATCARAA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGGCATCTGAAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6129
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hsIGK_0064
_IGKV2-24-

_Vv014_J003

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACARAGTAACGAGTGGGGATATTGT
GATGACCCAGACTCCACTCTCCTCACCTGTCACCCTIGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCRAARGCCTCGTACACAGTGATGGAARRCA

SEQ ID NO:
6130

F_IGKJ3

CCTACTTGAGTTGGCTTCAGCAGAGGCCAGGCCAGCCTCCAAGACTCCT
AATTTATAARGATTTCTARCCGGTTCTCTGGGGTCCCAGACAGATTCAGT
GGCAGTGGGGCAGGGACAGATTTCACACTGARRAATCAGCAGGGTGGAAG
CTGAGGATGTCGGGGTT TATTACTGCATGCAAGCTACACAATGATGCTA
CACAAGTARCGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCAAA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGTGCTACACAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0065 _V015_J003
_IGKV2-28-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCARAGTAACGAGTGGGGATATTGT
GATGACTCAGTCTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCCTGGAGAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAGAGCCTCCTGCATAGTAATGGATACA
ACTATTTGGATTGGTACCTGCAGAAGCCAGGGCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATTTGGGTTCTAATCGGGCCTCCGGGGTCCCTGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCAGGCACAGATTTTACACTGAAAARTCAGCAGAGTGGAGG
CTIGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGCATGCAAGCTCTACAATGAAACTG
CCAAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCAAR
CGTAAGTACATCTIGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGAACT GCCARAAGTAACGC TGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6131

hsIGK_0066 _V016_J003
IGKV2-29-FP_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGARGTAACGAGTGCGGATATTGT
GATGACCCAGACTCCACTCTCTCTGTCCGICACCCCTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAAGTCTAGTCAGAGCCTCCTGCATAGTGATGGARAGA
CCTATTIGTATTGGTACCTGCAGAAGCCAGGCCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATGAAGTTTCCAGCCGGTTCTCTGGAGTGCCAGATAGGTTCAGT
GGCAGCGGGTCAGGGACAGATTTCACACTGAAARATCAGCCGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGAATGCAAGGTATACACTGATTGGA
CTGAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCAAR
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGTTGGACTGAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6132

hsIGK_0067 _\V017_J003
_IGKV2-30-F_IGKJ3

GCCTIGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACAAGTARCGAGTGGGGATGTTGT
GATGACTCAGTCTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCTTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCARAGCCTCGTATACAGTGATGGAAACA
CCTACTTGAATTGGTTTCAGCAGAGGCCAGGCCAATCTCCAAGGCGCCT
RATTTATAAGGTTTCTAACCGGGACTCTCGGGTCCCAGACAGATTCAGC
GGCAGTGGGTCAGGCACTGATTTCACACTGAARATCAGCAGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTAC TGCATGCAAGGTACACACTGAGTAGA
CACAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCARA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTICGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGGTAGACACAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6133

188
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hsIGK_0068 ~\V018_J003
_IGKV2-40-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACAAGTAARCGGAGGATATTGTGAT
GACCCAGACTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCCTGGAGAGCCGGCCTCC
ATCTCCTGCAGGTCTAGTCAGAGCCTCTTGGATAGTGATGATGGAAACA
CCTATTTGGACTGGTACCTGCAGAAGCCAGGGCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATACGCTTTCCTATCGGGCCTCTGGAGTCCCAGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCAGGCACTGATTTCACACTGRARATCAGCAGGGTGCAGG
CTGAGGATGTTGGAGTTTATTACTGCATGCAACGTATAGAGTGACACTG
TACAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCAAA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCAT TGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGCACTGTACAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6134

hsIGK_0069 ~V019_J003
_IGKV3-07-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCAAGTAACGATCTCAGATACCAC
CGGAGAAATTGTAATGACACAGTICTCCAGCCACCCTGTCTTTGTCTCCA
GGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCAGCA
GCTACTTATCCTGGTACCAGCAGARACCTGGGCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCACCAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAGITTATTACTGTCAGCAGGATTATAACTGAGATGA
TCCAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCARAGTGGATATCAAA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGGATGATCCAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6135

hsIGK_0070 ~\V020_J003
_IGKV3-11-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATARAGTAACGCCAATTTCAGATAC
CACCGGAGAAATTGTGTTGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTTGTCT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAACAGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGATGCATCCAACAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTAGAGC
CTGAAGATTTTIGCAGTTTATTACTGTCAGCAGCGTAGCAACTGACGCCA
ATAAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAMAGTGGATATCAAA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCRAGTITTGTGCGCCAATAAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6136

hsIGK_0071 ~V021_J003
_IGKV3-15-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTAAGTAACGCCRATTTCAGATAC
CACTGGAGAAATAGTGATGACGCAGTCTCCAGCCACCCTGTCTGTGICT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCA
GCAACTTAGCCTGGTACCAGCAGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCACCAGGGCCACTGGTATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGAGTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGT
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGTATAATAACTGATCAAG
CCTAAGTAACGGTCGACCTTTICGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCAAA

SEQ ID NO:
6137

CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTIGTGCAAGTTTTGTGTCAAGCCTAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

189
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hsIGK_0072 ~\V022_J003
_IGKV3-20-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTAAGTAACGATCTCAGATACCAC
CGGAGARATTGTGTTGACGCAGTCTCCAGGCACCCTGTCTTTGTCTCCA
GGGGARAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAGCAGAARACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCAGCAGGGCCACTGGCATCCCAGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGACTGGAGC
CTGAAGATTTTGCAGTGTAT TACTGTCAGCAGTATGGTAGCTGAACGTG
TGTAAGTAACGGTCGACCTITTCGGCCCTGGGACCAARGTGGATATCARAA
CGTARGTACATCTGTICTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGT TTTGTGACGTGTGTAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6138

hsIGK_0073 ~\V023_J003
_IGKV3-NL4-FNG_IGKJ3

GCCTITGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTARAGTAACGCCAATTTCAGATAC
CACCGGAGAAATTGTGTTGACACAGTCTCCAGCCACCCTGICTTTGTCT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGGGTGTTAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAGCAGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGATGCATCCAACAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGCCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTAGAGC
CTGRAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGCGTAGCAACTGATCCGT
CTAAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAAAGTGGATATCAAA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTTTTGTGTCCGTCTAARAGTAACGCTGATGGCGCGAGE
GAGGC

SEQ ID NO:
6139

hsIGK_0074 _\V024_J003
_IGKV4-01-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGAAGTAACGGGGGACATCGTGAT
GACCCAGTCTCCAGACTCCCTGGCTGTGTCTCTGGGCGAGAGGGCCACC
ATCARACTGCAAGTCCAGCCAGAGTGTTTTATACAGCTCCAACARATAAGA
ACTACTTAGCTTGGTACCAGCAGARACCAGGACAGCCTCCTAAGCTGCT
CATTTACTGGGCATCTACCCGGGAATCCGGGGTCCCTGACCGATTCAGT
GGCAGCGGGTCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGG
CTGAAGATGTGGCAGTTTATTACTGTCAGCAATATTATAGT TGAAAGAG
CTGAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCABAGTGGATATCAAA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGAT TTTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCARGTTTTGTGARGAGCTGAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6140

hsIGK_0075 ~\V025_J003
_IGKV5-02-F_IGKJ3

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCAAGTAACGCCATAATCAGATAC
CAGGGCAGAAACGACACTCACGCAGTCTICCAGCATTCATGTCAGCGACT
CCAGGAGACAAAGTCAACATCTCCTGCAAAGCCAGCCAAGACATTGATG
ATGATATGAACTGGTACCAACAGAAACCAGGAGAAGCTGCTATTTTCAT
TATTCAAGAAGCTACTACTCTCGTTCCTGGAATCCCACCTCGATTCAGT

SEQ ID NO:
6141

GGCAGCGGGTATGGAACAGATTTTACCCTCACAATTAATAACATAGAAT
CTGAGGATGCTGCATATTACTTCTGTICTACAACATGATAATTGATATCG
CTCAAGTAACGGTCGACCTTTCGGCCCTGGGACCAARGTGGATATCARA
CGTAAGTACATCTGTCTCAATTATTCGTGAGATTITTAGTGCCATTGTAT
CATTTGTGCAAGTITTGTGTATCGCTCAAGTAACGCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

190
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hsIGK_0076 ~\V001_J004
_IGKV1-05-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGAAGTCTCCTACCAATCTCAGGTGC
CAAATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCTTCCACCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCCAGTCAGAGTATTAGTA
GCTGGTTGGCCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATAAGGCGTCTAGTTTAGAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGATGATTTTGCAACTTATTACTGCCAACAGTATAATAGTTGAGTTCC
GARAGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATGTTCCGAAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6142

hsIGK_0077 _\V002_J004
_IGKV1-06-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTGTCTCCTACCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGAA
ATGATTTAGGCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTACAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGCACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCTACAAGATTACAATTGACGTTA
CTTGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATARGGTTTTRAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATCGTTACTTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6143

hsIGK_0078 ~\V003_J004
_IGKV1-08-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACGTCTCCTACCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCGGATGACCCAGTCTCCATCCTCATTCTCTGCATCT
ACAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGTATTAGCA
GTTATTTAGCCTGGTATCAGCAAAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTITGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCTGCCTGCAGT
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGTATTATAGTTGATAGGA
GACGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCAAR
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCT TATAAGGTTTTAAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATTAGGAGACGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6144

hsIGK_0079 _V004_J004

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACGTCTCCTACCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGTTGACCCAGTCTICCATCCTTCCTGTCTGCATCT

SEQ ID NO:
6145

_IGKV1-09-F_IGKJ4

GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCCAGTCAGGGCATTAGCA
GTTATTTAGCCTGGTATCAGCAAAAACCAGGGARAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACAATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGCTTAATAGTTGAGTGTC
TACGTCTCCTAGTCGACCTITCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCAAA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTITTTCTTATAAGGTTTTAAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATGTGTCTACGTCTCCTACTGATGGCGLCGAGG
GAGGC

191




ES 2 582 554 T3

Nombre

Secuencia

SEQID NO

hsIGK_0080 ~\V005_J004
_IGKV1-12-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTACAGTGGTCTCCTACCAARTCTCAGGTTC
CAGATGCGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCTTCCGTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGTATTAGCA
GCTGGTTAGCCTGGTATCAGCAGARACCAGGGARAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCARAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTACTATTGTCAACAGGCTAACAGTTGAGTACA
GTGGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGEGACCARGGTGGAGATCARR
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAAATTTGGA
GCGTTTTTIGTGTTTGAGATGTACAGTGGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6146

hsIGK_0081 _\V006_J004
_IGKV1-13-FP_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCGTCTCCTACCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGCA

GTGCTTTAGCCTGATATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCTCCTAAGCTCCT‘

GATCTATGATGCCTCCAGTTTGGAAAGTGGGG TCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGTTTAATAATTGAGGATC
ATCGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARA
CGTRAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATGGATCATCGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6147

hsIGK_0082 ~\V007_J004
_IGKV1-16-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGGTCTCCTACCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCACTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTATTTAGCCTGGTTTCAGCAGAARACCAGGGAAAGCCCCTAAGTCCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAAGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTC TCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGCCAACAGTATAATAGTTGATATTG
GCGGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAART TTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATTATTGGCGGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG

SEQ ID NO:
6148

GAGGC

hsIGK_0083 ~\008_J004
_IGKV1-17-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGCTTGAGTCTCCTACCAATCTCAGGTGC
CAGGTGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGRA
ATGATTTAGGCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCGCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACAATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCTACAGCATAATAGTTIGAAGGCT
TGAGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCARGGTGGAGATCAAA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATAGGCTTGAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6149

192




ES 2 582 554 T3

Nombre

Secuencia

SEQID NO

hsIGK_0084 ~\V009_J004
_IGKV1-27-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTGTCTCCTACTAATATCAGATAC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTATTTAGCCTGGTATCAGCAGARACCAGGGARAGTTCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCAATCAGGGGTCCCATCTCGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATGTTGCAARCTTATTACTGTCAAARGTATAACAGTTGAACACA
CGTGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAARTTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATACACACGTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6150

hsIGK_0085
IGKV1-33-F_IGKJ4

~V010_J004

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGACGGAGTCTCCTACTAATCGCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCAGGCGAGTCAGGACATTAGCA
ACTATTTAAATIGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTACGATGCATCCAATTTGGAARCAGGGGTCCCATCAAGGTTCAGT
GGAAGTGGATCTGGGACAGATTTTACTTTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATATTGCAACATATTACTGTCAACAGTATGATAATTGATAGAC
GGAGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCAAR
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTARATTTGGA
GCGTTTTTGTGT TTGAGATTAGACGGAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6151

hsIGK_0086 _V011_J004
_IGKV1-37-0_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTGTCTCCTACCRATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGTGAGTCAGGGCATTAGCA
GTTATTTAAATTGGTATCGGCAGAAACCAGGGAAAGTTCCTAAGCTCCT
GATCTATAGTGCATCCAATTTGCAATCTGGAGTCCCATCTCGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACTATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATGTTGCAACTTATTACGGTCAACGGACTTACAATTGACAGCT

SEQ ID NO:
6152

CTTGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCAAA
CGTAAGTGCACTITCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTARATTTGGA
GCGTTTTTGTGTITGAGATCAGCTCTTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0087 ~V012_J004
_IGKV1-39-FP_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATAGTCTCCTACCRATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAMAGTCAGAGCATTAGCA
GCTATTTARATTGGTATCAGCAGAARRCCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGTCTGCAAC
CTGAAGATTTTGCAACTTACTACTGTCAACAGAGTTACAGTTGAGAGCG
ATAGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGRATCARA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGT TTTARATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATGAGCGATAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
6153
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hsIGK_0088 _V013_J004
_IGKV1-NL1-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGAGTCTCCTACCAATCTCAGGTAC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTCTTTAGCCTGGTATCAGCAGAMACCAGGGARAGCCCCTAAGCTCCT
GCTCTATGCTGCATCCAGATTGGARAGTGGGGTCCCATCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACGGATTACACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CIGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGTATTATAGT TGAGCATC
TGAGTCTCCTAGTCGACCTITCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCAAA
CGTRAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTARATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATGCATCTGAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6154

hsIGK_0089 “V014_J004
_IGKV2-24-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGCTACACGTCTCCTAAGTGGGGATATTGT
GATGACCCAGACTCCACTCTCCTCACCTGTCACCCTTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAAAGCCTCGTACACAGTGATGGAAACA
CCTACTTGAGTTGGCTTCAGCAGAGGCCAGGCCAGCCTCCAAGACTCCT
AATTTATAAGATTTCTAACCGGTTCTCTGGGGTCCCAGACAGATTICAGT
GGCAGTGGGGCAGGGACAGATTTCACACTGARAATCAGCAGGGT GGAAG
CTGAGGATGTCGGGGTTTATTACTGCATGCAAGCTACACAATGATGCTA
CACGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCAAR
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAAATT TGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATTGCTACACGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6155

hsIGK_0090 _V015_J004
_IGKV2-28-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAGTCTCCTAAGTGGGGATATTGT
GATGACTCAGTCTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCCTGGAGAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAGAGCCTCCTGCATAGTAATGGATACA
ACTATTTGGATTGGTACCTGCAGAAGCCAGGGCAGTCTCCACAGCTCCT

SEQ ID NO:
6156

GATCTATTTGGGTTCTAATCGGGCCTCCGGGGTCCCTGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCAGGCACAGATTTTACACTGARAATCAGCAGAGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGCATGCAAGCTCTACAATGAAACTG
CCAGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCAAA
CGTARAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTICTTATAAGGTTTTARATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATARCTGCCAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0091 _\V016_J004
_IGKV2-29-FP_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGGTCTCCTAAGTGCGGATATTGT
GATGACCCAGACTCCACTCTCTCTGTCCGTCACCCCTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAAGTCTAGTCAGAGCCTCCTGCATAGTGATGGAARAGA
CCTATTTGTATTGGTACCTGCAGAAGCCAGGCCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATGAAGTTTCCAGCCGGTTCTCTGGAGTGCCAGATAGGTTCAGT
GGCAGCGGGTCAGGGACAGATTTCACACTGARAATCAGCCGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGARAATGCAAGGTATACACTGATTGGA
CTGGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGC GGAGGGACCAAGGTGGAGATCARA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAARTTTIGGA
GCGITTTTGTGTTTGAGATTTGGACTGGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6157
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hsIGK_0092 _V017_J004
_IGKV2-30-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACGTCTCCTAAGTGGGGATGTTGT
GATGACTCAGTCTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCT TGGACAGCCGGCT
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAAAGCCTCGTATACAGTGATGGAARCA
CCTACTTGAATTGGTTTCAGCAGAGGCCAGGCCAATCTCCAAGGCGCCT
AATTTATAAGGT TTCTAACCGGGACTCTGGGGTCCCAGACAGATTCAGC
GGCAGTGGGTCAGGCACTGATTTCACACTGAAAATCAGCAGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGCATGCAAGGTACACACTGAGTAGA
CACGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARAA
CGTARGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATGTAGACACGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6158

hsIGK_0093 ~\V018_J004
_IGKV2-40-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACGTCTCCTAGAGGATATTGTGAT
GACCCAGACTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCCTGGAGAGCCGGCCTCC
ATCTCCTGCAGGTCTAGTCAGAGCCTCTTGGATAGTGATGATGGAAACA
CCTATTTGGACTGGTACCTGCAGAAGCCAGGGCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATACGCTTTCCTATCGGGCCTCTGGAGTCCCAGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCAGGCACTGATTTCACACTGAARATCAGCAGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGAGTTTATTACTGCATGCAACGTATAGAGTGACACTG
TACGTCTCCTAGTCGACCTTI TCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTIATAAGGTTTTARAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATCACTGTACGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6159

hsIGK_0094

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCGTCTCCTAATCTCAGATACCAL

SEQ ID NO:

_V019_Jo04
F_IGKJ4

_IGKV3-07-

CGGAGAAATTGTAATGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTTGTCTCCA
GGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCAGCA
GCTACTTATCCTGGTACCAGCAGAAACCTGGGCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCACCAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGGATTATAACTGAGATGA
TCCGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGT TTTAAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATGATGATCCGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

6160

hsIGK_0095 ~\V020_J004
_IGKV3-11-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATAGTCTCCTACCAATTTCAGATAC
CACCGGAGARATTGTGT TGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTTGTCT
CCAGGGGARAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAACAGARACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGATGCATCCAACAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTAGAGC
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGCGTAGCAACTGACGCCA
ATAGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATCGCCAATAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6161
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hsIGK_0096 ~V021_J004
_IGKV3-15-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCAAGCCTGTICTCCTACCAATTTCAGATAC
CACTGGAGAARATAGTGATGACGCAGTCTCCAGCCACCCTGTCTGTGTCT
CCAGGGGAARAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCA
GCAACTTAGCCTGGTACCAGCAGARACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGIGCATCCACCAGGGCCACTGGTATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGAGTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGT
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGTATAATAACTGATCAAG
CCTGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCAAA
CGTAAGTGCACTTTCCTRATGCTTTTTCTTATAAGGTTT TARATTTGGA
GCGTTTTTGTIGTTTGAGATTCAAGCCTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC 7

SEQ ID NO:
6162

hsIGK_0097 _\V022_J004
_IGKV3-20-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTGTCTCCTAATCTCAGATACCAC
CGGAGAAATTGTGTTGACGCAGTCTCCAGGCACCCTGTCTTTGTCTCCA
GGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTIGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAGCAGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCAGCAGGGCCACTGGCATCCCAGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGACTGGAGC
CTGAAGATTTTGCAGTGTATTACTGTCAGCAGTATGGTAGCTGAACCTG
TGTGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARA
CGTRAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAAATTTGGA

SEQ ID NO:
6163

GCGTTITTGTGTTTGAGATACGTGTGTGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0098 ~\V023_J004
_IGKV3-NL4-FNG_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAGTCTCCTACCAATTTCAGATAC
CACCGGAGAAATTGTGTTGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTTIGTCT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGGGTGTTAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAGCAGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGATGCATCCAACAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGCCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTAGAGC
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGCGTAGCAACTGATCCGT
CTAGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARA
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAAATTITGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATTCCGTCTAGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6164

hsIGK_0099 _V024_J004
_IGKV4-01-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGGTCTCCTAGGGGACATCGTGAT
GACCCAGTCTCCAGACTCCCTGGCTGTGTCTCTGGGCGAGAGGGCCACC
ATCAACTGCAAGTCCAGCCAGAGTGTTTTATACAGCTCCARCARTAAGA
ACTACTTAGCTTGGTACCAGCAGAAACCAGGACAGCCTCCTAARGCTGCT
CATTTACTGGGCATCTACCCGGGAATCCGGGGTCCCTGACCGATTICAGT
GGCAGCGGGTCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGG
CTGAAGATGTGGCAGTTTATTACTGTCAGCAARTATTATAGTTGARAGAG
CTGGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCARAA
CGTAAGTGCACTTITCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGTTTTAAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTTTGAGATAAGAGCTGGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6165
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hsIGK_0100 _\V025_J004
_IGKV5-02-F_IGKJ4

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCGTCTCCTACCATAATCAGATAC
CAGGGCAGAAACGACACTCACGCAGTCTCCAGCATTCATGTCAGCGACT
CCAGGAGACAAAGTCAACATCTCCTGCAAAGCCAGCCAAGACATTGATG
ATGATATGAACTGGTACCAACAGAAACCAGGAGAAGCTGCTATTTTCAT
TATTCAAGAAGCTACTACTCTCGTTCCTGGAATCCCACCTCGATTCAGT
GGCAGCGGGTATGGAACAGATTTTACCCTCACAATTAATAACATAGAAT
CTGAGGATGCTGCATATTACTTCTGTCTACAACATGATAATTGATATCG
CTCGTCTCCTAGTCGACCTTTCGGCGGAGGGACCAAGGTGGAGATCAAR
CGTAAGTGCACTTTCCTAATGCTTTTTCTTATAAGGT TTTAAATTTGGA
GCGTTTTTGTGTITTGAGATTATCGCTCGTCTCCTACTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6166

hsIGK_0101 ~\V001_J005
_IGKV1-05-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTTCCGARAGAGTGTCCCAATCTCAGGTGC
CARATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCTTCCACCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCCAGTCAGAGTATTAGTA
GCTGGTTGGCCTGGTATCAGCAGARACCAGGGARAGCCCCTAAGCTICCT
GATCTATAAGGCGTCTAGTTTAGAARAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC

SEQ ID NO:
6167

CTGATGATTTTGCAACTTATTACTGCCAACAGTATARTAGTTGAGTTCC
GAAAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTGTTCCGAAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0102 ~\V002_J005
_IGKV1-06-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGTTACTTAGAGTGTCCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTICTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGRGCAAGTCAGGGCATTAGAR
ATGATTTAGGCTGGTATCAGCAGAARCCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTACAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGCACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CIGAAGATTTTGCARCTTATTACTGTCTACAAGATTACAATTGACGTTA
CTTAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAR
CGTAAGTAATTTTTCACTATIGTCTITCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTIGACTTTTAGAGGCTCGTTACTTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

SEQ ID NO:
6168

hsIGK_0103 ~\V003_J005
_IGKV1-08- F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGGAGACAGAGTGTCCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCGGATGACCCAGTCTCCATCCTCATTCTCTGCATCT
ACAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGTATTAGCA
GTTATTTAGCCTGGTATCAGCAAAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGIGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCTGCCTGCAGT
CTGAAGATTT TGCAACTTATTACTGTCAACAGTATTATAGTTGATAGGA
GACAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTARA
CGTAAGTAATTTITTCACTATTGTCTTCTGARATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGC TTAGGAGACAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6169
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hsIGK_0104

_V004_J005

_IGKV1-09- F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTGTCTACAGAGTGTCCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTTCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCCAGTCAGGGCATTAGCA
GITATTTAGCCTGGTATCAGCAAAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTT TGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACRATCAGCAGCCTGCAGC
CTGARAGATTTITGCAACTTATTACTGTCAACAGCTTAATAGTTGAGTGTC
TACAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTYAGAGGCTGTGTCTACAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6170

hsIGK_0105
_IGKV1-12-

~\V005_J005

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTACAGTGAGAGTGTCCCAATCTCAGGTTC
CAGATGCGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCTTCCGTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGTATTAGCA

SEQ ID NO:
6171

F_IGKJ5

GCTGGTTAGCCTGGTATCAGCAGRRAACCAGGGARAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTACTATTGTCAACAGGCTAACAGTTGAGTACA
GTGAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTARA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTITAGAGGCTGTACAGTGAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGS
GAGGC

hsIGK_0106

_\006_J005

_IGKV1-13-FP_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGGATCATCAGAGTGTCCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGCCATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGCA
GTGCTTTAGCCTGATATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCTCCTAAGCTCCT
GATCTATGATGCCTCCAGTTTGGAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCRCTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGTTTAATAATTGAGGATC
ATCAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAA
CGTRAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTGGATCATCAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6172

hsIGK_0107

~\V007_J005

_IGKV1-16-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATTGGCGAGAGTGTCCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCACTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGTCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTATTTAGCCTGGTTTCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGTCCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCARARGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGCCAACAGTATAATAGT IGATATTG
GCGAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGARATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTTATTGGCGAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6173
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hsIGK_0108 ~\008_J005
_IGKV1-17-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAGGCTTGAAGAGTGTCCCARTCTCAGGTGC
CAGGTGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGGGCATTAGAA
ATGATTTAGGCTGGTATCAGCAGARACCAGGGAAAGCCCCTAAGCGCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGC
GGCAGTGGATCTGGGACAGAATTCACTCTCACAATCAGCAGCCTGCAGC
CTGARAGATTTTGCAACTTATTACTGTCTACAGCATAATAGTTGAAGGCT
TGAAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGRAATTTGGGTCT GATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTAGGCTTGRAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6174

hsIGK_0109 ~\V009_J005
_IGKV1-27-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACACACGTAGAGTGTCCTAATATCAGATAC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTATTTAGCCTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAARGTTCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCACTTTGCAATCAGGGGTCCCATCTCGGTTCAGT
GGCAGTGGATC TGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATGTTGCAACTTATTACTGTCAAAAGTATARCAGTTGAACACA
CGTAGAGTGTCGTCGACCCTTICGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTARA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTIGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTACACACGTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6175

hsIGK_0110 ~V010_J005
_IGKV1-33-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTAGACGGAAGAGTGTCCTAATCGCAGGTGC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCAGGCGAGTCAGGACATTAGCA
ACTATTTAAATTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTACGATGCATCCAATT TGGARACAGGGGTCCCATCARGGTTCAGT
GGAAGTGGATCTGGGACAGATTTTACTTTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGRAGATATTGCAACATATTACTGTCAACAGTATGATAATTGATAGAC
GGAAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGARATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTTAGACGGAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6176

hsIGK_0111 _V011_J005
_IGKV1-37-0-IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCAGCTCTTAGAGTGTCCCEATCTCAGGTGT
CAGATGTGACATCCAGTTGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGTGAGTCAGGGCATTAGCA
GTTATTTAAATTGGTATCGGCAGAAACCAGGGAAAGTTCCTAAGCTCCT
GATCTATAGTGCATCCAATTTGCARTCTGGAGTCCCATCTCGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACTATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATGTTGCRACTTATTACGGTCAACGGACTTACAATTGACAGCT
CTTAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCARGGGACACGACTGGAGATTAAA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGARATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTCAGCTC TTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6177
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hsIGK_0112 ~V012_J005
_IGKV1-39-FP_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGAGCGATAAGAGTGTCCCAATCTCAGGTGC
CAGATGTGACATCCRAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCAAGTCAGAGCATTAGCA
GCTATTTAAATTGGTATCAGCAGAAACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GATCTATGCTGCATCCAGTTTGCAAAGTGGGGTCCCATCAAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGTCTGCAAC
CTGARGATTTTGCAACTTACTACTGTCAACRGAGTTACAGTTGAGAGCG
ATAAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCRAGGGACACGACTGGAGATTAAA

SEQ ID NO:
6178

CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGARATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTGAGCGATAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0113 _V013_J005
_IGKV1-NL1-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGCATCTGAAGAGTGTCCCAATCTCAGGTAC
CAGATGTGACATCCAGATGACCCAGTCTCCATCCTCCCTGTCTGCATCT
GTAGGAGACAGAGTCACCATCACTTGCCGGGCGAGTCAGGGCATTAGCA
ATTCTTTAGCCTGGTATCAGCAGAARACCAGGGAAAGCCCCTAAGCTCCT
GCTCTATGCTGCATCCAGATTGGAAAGTGGGGTCCCATCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCTGGGACGGAT TACACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAACTTATTACTGTCAACAGTATTATAGTTGAGCATC
TGAAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTARA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTGCATCTGAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6179

hsIGK_0114 _V014_J005
_IGKV2-24-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTGC TACACAGAGTGTCAGTGGGGATATTGT
GATGACCCAGACTCCACTCTCCTCACCTGTCACCCTTGGACAGCCGGCC

TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAAAGCCTCGTACACAGTGATGGAAACA

CCTACTTGAGTTGGCTICAGCAGAGGCCAGGCCAGCCTCCAAGACTCCT
AATTTATARGATTTCTAACCGGTTCTCTGGGGTCCCAGACAGATTCAGT
GGCAGTGGGGCAGGGACAGAT TTCACACTGARARATCAGCAGGGTGGAAG
CTGAGGATGTCGGGGTITTATTACTGCATGCAAGCTACACAATGATGCTA
CACAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTARA
CGTRAGTAATTTTTCACTATTIGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTTGCTACACAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6180

hsIGK_0115 _V015_J005
_IGKV2-28-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAACTGCCAAGAGTGTCAGTGGGGATATTGT
GATGACTCAGTCTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCCTGGAGAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAGAGCCTCCTGCATAGTAATGGATACA
ACTATTTGGATTGGTACCTGCAGAAGCCAGGGCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATTTGGGTTCTAATCGGGCC TCCGGGGTCCCTGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGATCAGGCACAGATTTTACACTGAAAATCAGCAGAGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGCATGCAAGCTCTACAATGARACTG
CCAAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGICTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTAACTGCCAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6181
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hsIGK_0116 _\V016_J005
_IGKV2-29-FP_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTTGGACTGAGAGTGTCAGTGCGGATATTGT
GATGACCCAGACTCCACTCTCTCTGTCCGTCACCCCTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAAGTCTAGTCAGAGCCTCCTGCATAGTGATGGAAAGA
CCTATTTGTATTGGTACCTGCAGAAGCCAGGCCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATGAAGTTTCCAGCCGGTTCTCTGGAGTGCCAGATAGGTTCAGT

SEQ ID NO:
6182

GGCAGCGGGTCAGGGACAGATTTCACACTGARAATCAGCCGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGAATGCAAGGTATACACTGATTGGA
CTGAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTARA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGARATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTTTGGACTGAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0117 _V017_J005
_IGKV2-30-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGTAGACACAGAGTGTCAGTGGGGATGTTGT
GATGACTCAGTCTCCACTCTCCCTGCCCGTICACCCTTGGACAGCCGGCC
TCCATCTCCTGCAGGTCTAGTCAAAGCCTCGTATACAGTGATGGRARCA
CCTACTTGAATTGGTTTCAGCAGAGGCCAGGCCAATCTCCARGGCGCCT
AATTTATAAGGTTTCTARCCGGGACTCTGGGGTCCCAGACAGATTCAGC
GGCAGTGGGTCAGGCACTGATTTCACACTGAAAATCAGCAGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGGGTTTATTACTGCATGCAAGGTACACACTGAGTAGA
CACAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTGTAGACACAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6183

hsIGK_0118 ~\V018_J005
_IGKV2-40-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCACTGTACAGAGTGTCGAGGATATTGTGAT
GACCCAGACTCCACTCTCCCTGCCCGTCACCCCTGGAGAGCCGGCCTCC
ATCTCCTGCAGGTCTAGTICAGAGCCTCTTGGATAGTGATGATGGAAACA
CCTATTTGGACTGGTACCTGCAGAAGCCAGGGCAGTCTCCACAGCTCCT
GATCTATACGCTTTCCTATCGGGCCTCTGGAGTCCCAGACAGGTTICAGT
GGCAGTGGGTCAGGCACTGATT TCACACTGARAATCAGCAGGGTGGAGG
CTGAGGATGTTGGAGTTTATTACTGCATGCAACGTATAGAGTGACACTG
TACAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAA
CGTAAGTRAATTTTTCACTATTIGTCTTCTGARATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTCACTGTACAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6184

hsIGK_0119 ~V019_J005
_IGKV3-07-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGGATGATCCAGAGTGTCATCTCAGATACCAC
CGGAGARATTGTAATGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTTGTCTCCA
GGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCAGCA
GCTACTTATCCTGGTACCAGCAGAAACCTGGGCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCACCAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGC
CTGAAGATTTTGCAGT TTATTACTGTCAGCAGGATTATAACTGAGATGA
TCCAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAR
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTICTTCTGAARATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTGATGATCCAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6185

hsIGK_0120 _V020_J005

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGCGCCAATAAGAGTGTCCCAATTTCAGATAC
CACCGGAGAAATTGTGTTGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTCTTTIGTCT

SEQ ID NO:
6186

201
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Nombre

Secuencia

SEQID NO

_IGKV3-11-F_IGKJ5

CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAACAGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGATGCATCCAACAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTAGAGC
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGCGTAGCAACTGACGCCA
ATAAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTARA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCT TCTGAARATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTCGCCAATAAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

hsIGK_0121 ~V021_J005
_IGKV3-15-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCRAAGCCTAGAGTGTCCCAATTTCAGATAC
CACTGGAGAAATAGTGATGACGCAGTCTCCAGCCACCCTGTCTGTGTICT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGT TAGCA
GCAACTTAGCCTGGTACCAGCAGAARACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCACCAGGGCCACTGGTATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGAGT TCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGT
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGTATAATAACTGATCAAG
CCTAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTARA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTTCAAGCCTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6187

hsIGK_0122 ~\V022_J005
_IGKV3-20-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGACGTGTGTAGAGTGTCATCTCAGATACCAC
CGGAGAAATTGTGTTGACGCAGTCTCCAGGCACCCTGTCTTTGTCTCCA
GGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGAGTGTTAGCAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAGCAGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGGTGCATCCAGCAGGGCCACTGGCATCCCAGACAGGTTCAGT
GGCAGTGGGTCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGACTGGAGC
CTGAAGATTTTGCAGTGTATTACTGTCAGCAGTATGGTAGCTGAACGTG
TGTAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTARA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTACGTGTGTAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6188

hsIGK_0123 ~\V023_J005
_IGKV3-NL4-FNG_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTCCGTCTAAGAGTGTCCCARTTTCAGATAC
CACCGGAGAAATTGTGTTGACACAGTCTCCAGCCACCCTGTICTTTIGTCT
CCAGGGGAAAGAGCCACCCTCTCCTGCAGGGCCAGTCAGGGTGTTAGCA
GCTACTTAGCCTGGTACCAGCAGAAACCTGGCCAGGCTCCCAGGCTCCT
CATCTATGATGCATCCAARCAGGGCCACTGGCATCCCAGCCAGGTTCAGT
GGCAGTGGGCCTGGGACAGACTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTAGAGC
CTGAAGATTTTGCAGTTTATTACTGTCAGCAGCGTAGCAACTGATCCGT
CTAAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCARGGGACACGACTGGAGATTARA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGAARATTTIGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTTCCGTCTARAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG

SEQ ID NO:
6189

GAGGC

202
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Nombre

Secuencia

SEQID NO

hsIGK_0124

~V024_J005

_IGKV4-01-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGAAGAGCTGAGAGTGTCGGGGACATCGTGAT
GACCCAGTCTCCAGACTCCCTGGCTGTGTCTCTGGGCGAGAGGGCCACT
ATCAACTGCAAGTCCAGCCAGAGTGTTTTATACAGCTCCARCAATAAGA
ACTACTTAGCTTGGTACCAGCAGAAACCAGGACAGCCTCCTAAGCTGCT
CATTTACTGGGCATCTACCCGGCAATCCGGGGTCCCTGACCGATTCAGT
GGCAGCGGGTCTGGGACAGATTTCACTCTCACCATCAGCAGCCTGCAGG
CTGAAGATGTGGCAGTTTATTACTGTCAGCAATATTATAGTTGARAGAG
CTGAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTAAA
CGTAAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTAAGAGCTGAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6190

hsIGK_0125

_V025_J005

_IGKV5-02-F_IGKJ5

GCCTTGCCAGCCCGCTCAGTATCGCTCAGAGTGTCCCATAATCAGATAC
CAGGGCAGAAACGACACTCACGCAGTCTCCAGCATTCATGTCAGCGACT
CCAGGAGACARAGTCAACATCTCCTGCAAAGCCAGCCAAGACATTGATG
ATGATATGAACTGGTACCAACAGAAACCAGGAGAAGCTGCTATTTTCAT
TATTCAAGAAGCTACTACTCTCGTTCCTGGARTCCCACCTCGATTCAGT
GGCAGCGGGTATGGAACAGATTTTACCCTCACAATTAATAACATAGRAT
CTGAGGATGCTGCATATTACTTCTGTCTACAACATGATAATTGATATCG
CTCAGAGTGTCGTCGACCCTTCGGCCAAGGGACACGACTGGAGATTARA
CGTRAGTAATTTTTCACTATTGTCTTCTGAAATTTGGGTCTGATGGCCA
GTATTGACTTTTAGAGGCTTATCGCTCAGAGTGTCCTGATGGCGCGAGG
GAGGC

SEQ ID NO:
6191

Secuencias de cebadores para hs-TCRB-P10

Objetivo

Secuencia de cebador especifica

de gen

Cebador con secuencia universal

SEQID NO

TCRBVO01

GAATGCCCTGACAGCTCTCGC

TTATA

GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGG
AATGCCCTGACAGCTCTCGCTTAT
A

SEQ ID NO: 6192

TCRBV02

CTCAGAGAAGTCTGAAATATT
CGATGATCAATTCTCAGTTG

GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC
TCAGAGAAGTCTGAAATATTCGAT
GATCRATTCTCAGTTG

SEQ ID NO: 6193

TCRBV03-1

CCAAATCGMTTCTCACCTAAR
TCTCCAGACAAAG

GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC
CAAATCGMTTCTCACCTAAATCTC
CAGACAAAG

SEQ ID NO: 6194

TCRBV03-2

CACCTGACTCTCCAGACAAAG

CTCAT

GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC
ACCTGACTCTCCAGACARAGCTCA
T

SEQ ID NO: 6195

TCRBV04-1/2/3

CCTGAATGCCCCRACAGCTCT

C

GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC
CTGAATGCCCCAACAGCTCTC

SEQ ID NO: 6196

TCRBV05-1

GATTCTCAGGGCGCCAGTTCT

CTA

GGGCTGGCAAGCCACGTTITGGTGG
ATTCTCAGGGCGCCAGTTCTCTA

SEQ ID NO: 6197

203
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Objetivo Secuencia de cebador especifica | Cebador con secuencia universal SEQ ID NO
de gen
TCRBV05-2 CCTAATTGATTCTCAGCTCAC GGGCTGGCARGCCACGTTITGGTIGC SEQ ID NO: 6198
CACGTCCATA CTAATTGATTCTCAGCTCACCACG
TCCATA
TCRBV05-3 TCAGGGCGCCAGTTCCATG GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGT SEQ ID NO: 6199
CAGGGCGCCAGTTCCATG
TCRBV05-4 TCCTAGATTCTCAGGTCTCCA GGGCTGGCARGCCACGTTTGGTGT SEQ ID NO: 6200
GTTCCCTA CCTAGATTCTCAGGTCTCCAGTTC
CCTA
TCRBV05-5 GAGGAARARCTICCCTGATCGAT GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGG SEQ ID NO: 6201
TCTCAGC AGGAAACTTCCCTGATCGATTCTC
AGC
TCRBV05-6 CAACTTCCCTGATCGATTCTC GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6202
AGGTCA AACTTCCCTGATCGATTCTCAGGT
CA
TCRBV05-7 AGGAAACTTCCCTGATCAATT GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGA SEQ ID NO: 6203
CTCAGGTCA GGAAACTTCCCTGATCAATTCTCA
GGTCA
TCRBV05-8 GGABACTTCCCTCCTAGATTT GGGCTGGCAAGCCACGTTIGGTGG SEQ ID NO: 6204
TCAGGTCG GAAACTTCCCTCCTAGATTTTCAG
GTCG
TCRBV06-1 CCCCAATGGCTACAATGTCTC GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6205
CAGATT CCCAATGGCTACAATGTCTCCAGA
TT
TCRBV06-2/3 GGAGARGGTCCCTGATGGCTAC GGGCTGGCAAGCCACGTTTIGGTGG SEQ ID NO: 6206
Ah GAGAGGTCCCTGATGGCTACAA
TCRBV06-4 TCCCTGATGGTTATAGTGICT GGGCTGGCARGCCACGTTTIGGIGT SEQ ID NO: 6207
CCAGAGC CCCTGATGGTTATAGTGTCTCCAG
AGC
TCRBV06-5 GGAGAAGTCCCCAATGGCTAC GGGCTGGCAARGCCACGTTITGGIGE SEQ ID NO: 6208
BATGTC GAGAAGTCCCCAATGGCTACAATG
TC
TCRBV06-6 AAAGGAGAAGTCCCGAATGGC GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGA SEQ ID NO: 6209
TACAA AAGGAGAAGTCCCGAATGGCTACA
A
TCRBV06-7 GTTCCCAATGGCTACARTGIC GGGCTGGCAAGCCACGTTIGGIGG SEQ ID NO: 6210
TCCAGATC TTCCCAATGGCTACAATGTCTCCA
GATC
TCRBV06-8 GAAGTCCCCAATGGCTACAAT GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGG SEQ ID NO: 6211

GTCTCTAGATT

AAGTCCCCAATGGCTACAATGTCT
CTAGATT

204
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Objetivo Secuencia de cebador especifica | Cebador con secuencia universal SEQ ID NO
de gen
TCRBV06-9 GAGAAGTCCCCGATGGCTACAR GGGCTGGCAAGCCACGTITGGTGG SEQ ID NO: 6212
ATGTA AGARAGTCCCCGATGGCTACRATGT
A
TCRBVO07-1 GTGATCGGTTCTCTGCACAGA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGG SEQ ID NO: 6213
GGT TGATCGGTTCTCTGCACBGRGGT
TCRBVO07-2 CGCTTCTCTGCAGAGAGGACT GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC SEQ D NO: 6214
GG GCTTCTCTGCAGAGAGGACTGG
TCRBV07-3 GGTTCTTTGCAGTCARGGCCTG GGGCTGGCARGCCACGTTTGGETGG SEQ ID NO: 6215
A GITCTTTGCAGTCAGGCCTGA
TCRBVO07-4 CAGTGGTCGGTTCTCTGCAGA GGGCTGGCARGCCACGTTTIGGTGC SEQ ID NO: 6216
G AGTIGGTCGGTITCTCTGCAGAG
TCRBVO07-5 GCTCAGTGATCAATTCTCCAC GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGG SEQ ID NO: 6217
AGAGAGGT CTCAGTGATCAATTCTCCACRGAG
AGGT
TCRBV07-6/7 TTCTC TGCAGAGAGGCCTGAG GGGCTGGCARGCCACGTTTGGTGT SEQ ID NO: 6218
G TCTCTGCAGAGAGGCC TGAGG
TCRBVO07-8 CCCEGTGATCGCTTCTTIGCA GGGCTGGCARGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6219
GAAR CCAGTGATCGCTTCTTTGCAGAAR
TCRBV07-9 CTGCAGAGAGGCCTAAGGGAT GGGCTGGCARGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6220
CT TGCAGAGAGGCCTRAAGGGATCT
TCRBV08-1 GAAGGGTACRATGTCTCIGGA GGGCTGGCARGCCACGTTTGGTGG SEQ ID NO: 6221
AACARACTCAAG AAGGGTACAATGTCTCTGGAAACA
AACTCAAG
TCRBV08-2 GGGCTGGCAAGCCACGTITGGTGG SEQ ID NO: 6222
GGGGTACTGTGTTTCTTGAAA GGGTACTGTGTTTICTTGAAACAAG
CARGCTTGAG CTTGAG
TCRBV09 CGCCTGCCAAGCCACGTTIGGTGC SEQ ID NO: 6223
CAGTTCCCTGACTTGCACTCT
AGTTCCCTGACTTGCACTCTGAAC
GAACTAAAC
TAARC
- GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGA :
TCRBV10-1 ACTAACAAAGGAGARGTCTCA SEQ ID NO: 6224
CTAACARAGGAGAAGTCTCAGATG
GATGGCTACAG
GCTACAG
TCRBV10-2 ACATARAGGAGAACTCCCCGA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGA SEQ ID NO: 6225
TGGCTA GATAAAGGAGAAGTCCCCGATGGC
TA
TCRBV10-3 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGG SEQ ID NO: 6226
GATACTGACARAAGGAGAAGTC
ATACTGACRAAGGAGARAGTCTCAG
TCAGATGGCTATAG
ATGGCTATAG
TCRBV11-1/2/3 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6227

CTARGGATCGATTTTCTGCAG
AGAGGCTC

TARGGATCGATTTTCTGCAGAGAG
GCTC

205
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Objetivo Secuencia de cebador especifica | Cebador con secuencia universal SEQ ID NO
de gen
TCRBV12-1 PTGATTCTCAGCACAGATGOC GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGT SEQ ID NO: 6228
TGATGT TGATTCTCAGCACAGATGCCTIGAT
GT
TCRBV12-2 ATTCTCAGCTGAGAGGCCTGA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGA SEQ ID NO: 6229
TGG TTCTCAGCTGAGAGGCCTGATGG
- GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGG :
TCRBV12-3/4 GGATCGATTCTCAGOTARGAT SEQ ID NO: 6230
GATCGATTCTCAGCTARGATGCCT
GCCTAATGC
AATGC
TCRBV12-5 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6231
CTCAGCAGAGATGCCTGATGC
TCAGCAGAGATGCCTGATGCAACT
AACTTTA
TTA
TCRBV13 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6232
CTGATCGATTCTCAGCTCAAC
TGATCGATTCTCAGCTCAACAGTT
AGTTCAGT
CAGT
TCRBV14 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGT SEQ ID NO: 6233
TAGCTGARRGGACTGGAGGGA AGCTGAAAGGACTGGAGGGACGTA
CGTAT
T
TCRBV15 CCAGGAGGCCGAACACTTCTT GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6234
TCT CAGGAGGCCGAACACTTCTTTCT
TCRBV16 GCTAAGTGCCTCCCAAATTCA GGGCTGGCARGCCACGTTTGGTGG SEQ ID NO: 6235
ccer CTAAGTGCCTCCCARATTCACCCT
TCRBV17 CACAGCTGAAAGACCTARACGG GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6236
AACGT ACAGCTGAARAGACCTAACGGAACG
T
TCRBV18 CTGCTGAATTTCCCARAGAGG GGGCTGGCARGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6237
GCC TGCTGAATTTCCCARAGAGGGCC
TCRBV19 AGGGTACAGCGTCTCTCGGG GGGCTGGCARGCCACGTTTGETGA SEQ ID NO: 6238
GGGTACAGCGTCTCTCGGG
TCRBV20 GCCTIGACCTTGTCCACTICTGA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGG SEQ ID NO: 6239
CA CCTGACCTTGTCCACTC TGACA
TCRBV21 ATGAGCGATTTITTAGCCCAAT GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGA SEQ ID NO: 6240
GCTCCA TGAGCGATTTTTAGCCCAATGCTC
Ca
TCRBV?22 TGAAGGCTACGTGTCTGCCAA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGT SEQ ID NO: 6241
GAG GAAGGCTACGTGTCTGCCARGAG
TCRBV23 CTCATCTCAATGCCCCAAGAA GGGCTGGCARGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6242
CGC TCATCTCRATGCCCCARGAACGC
TCRBV24 AGATCTCTGATGGATACAGTG GGGCTGGCARGCCACGT TTGGTGA SEQ ID NO: 6243

TCTCTCGACA

GATCTCTGATGGATACAGTGTCTC
TCGACA

206
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Objetivo Secuencia de cebador especifica | Cebador con secuencia universal SEQ ID NO
de gen
TCRBV25 AGATCTTTCCTCTGAGTCRAC GGGCTGGCRAGCCACGTTTGGTGA SEQ ID NO: 6244
AGTCTCCAGAATA GATCTTTCCTCTGAGTCARCAGTC
TCCAGAATA
TCRBV26 CACTGAAAAAGGAGATATCTC GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6245
TGAGGGGTATCATG ACTGRARAAGGAGATATCTCTIGAG
GGGTATCATG
TCRBV27 GTTCCTGAAGGGTACAAAGTC GGGCTGGCARGCCACGTTTGGTGG SEQ ID NO: 6246
TCTCGARRAG TTCCTGAAGGGTACARBAGTCTCTC
GAAARG
TCRBV28 CTGAGGGGTACAGTGTCTCTA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6247
GAGAGA TGAGGGGTACAGTGTCTCTAGAGA
GA
TCRBV29 LGCCGCCCARACCTAACATIC GGGCTGGCARGCCACGTTTGGTGA SEQ ID NO: 6248
TCAR GCCGCCCAAACCTAACATTICTCAA
TCRBV30 CCCAGGACCGGCAGTTCA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGC SEQ ID NO: 6249
CCAGGACCGGCAGTTCA
TCRBVA TTGATTAGAGACATATCCCTA GGGCTGGCRAGCCACGTTIGGTGT SEQ ID NO: 6250
TTGAAAATATTTCCTGGCA TGATTAGAGACATATCCCTATTGA
AAATATTTCCTIGGCA
TCRBVB GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGA SEQ ID NO: 6251
AGATGCCCTGAGTCAGCATAG
GATGCCCTGAGTCAGCATAGTCAT
TCATTCTAAC
TCTAAC
TCRBJ1-1 CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGG SEQ ID NO: 6252
GTCTTACCTACAACTGTGAGT TCTTACCTACAACTGTGAGTCTGG
CTGGTGCC TGCC
TCRBJ1-2 CCTTACC TACAACGGTTAACE CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGC SEQ ID NO: 6253
TGGTCCC CTTACCTACAACGGTTAACCTGGT
ccc
TCRBJ1-3 CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGC SEQ ID NO: 6254
CTTACTCACCTACAARCAGTGA
TTACTCACCTACAACAGTGAGCCA
GCCARACTTCC
ACTTCC
TCRBJ1-4 CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGA SEQ ID NO: 6255
ATRCCCAAGRCRGRGRGCTGG TACCCAAGACAGAGAGC TGGGTTC
GTTCC
C
- CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGA :
TCRBJ1-5 AACTTACCTAGGATGGAGAGT . SEQ D NO: 6256
ACTTACCTAGGATGGAGAGTCGAG
CGAGTCCC
TCCC
TCRBJ1-6 CTGTCACAGTGAGCCTGGTCC CCGGEAGCTGCATGTGTCAGAGEC SEQ ID NO: 6257

C

TGTCACAGTGAGCCTGGTCCC

207
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Objetivo Secuencia de cebador especifica | Cebador con secuencia universal SEQ ID NO
de gen
- CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGC :
TCRBJ2-1 CACGGTGAGCCGTGTCCC SEQ ID NO: 6258
ACGGTGAGCCGTGTCCC
TCRBJ2-2 CCAGTACGGTCAGCCTAGAGC CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGC SEQ ID NO: 6259
C CAGTACGGTCAGCCTAGAGCC
TCRBJ2-3 CACTGTCAGCCGGGTGCC CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGC SEQ ID NO: 6260
ACTGTCAGCCGGGTGCC
TCRBJ2-4 CACTGAGAGCCGGGTCCC CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGC SEQ ID NO: 6261
ACTGAGAGCCGGGTCCC
TCRBJ2-5 ACCAGGAGCCGCGTGCC CCGGGRGCTGCATGTGTCAGAGGA SEQ ID NO: 6262
CCAGGAGCCGCGTGCC
TCRBJ2-6 CACGGTCAGCCTGCTGCC CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGC SEQ ID NO: 6263
ACGGTCAGCCTIGCTGCC
TCRBJ2-7 GACCGTGAGCCTGGTGCC CCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGG SEQ ID NO: 6264
ACCGTGAGCCTGGTGLCC
Secuencias de cebadores para hs-IGH-D
Objetivo Secuencia de cebador especifica | Cebador con secuencia universal SEQ ID NO
de gen
IGHD1-14_ver10 | CGCTAGCTGGGGCTCACAGTG GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGCG SEQ ID NO: 6265
CTCA CTAGCTGGGGCTCACAGTGCTCA
IGHD2-02_ver10 | CACTGGGCTCAGAGTCCTCTC GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGCA SEQ ID NO: 6266
CCACAC CTGGGCTCAGAGTCCTCTCCCACAC
IGHD2-15_ver10 | CCTATACAGCACTGGGCTCAG GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGCC SEQ ID NO: 6267
AGTCCTCTCTGRGAC TATACAGCACTGGGCTCAGAGTCCT
CTCTGAGAC
IGHD3-03_ver10 | CCTAARGCCAGGGGCAGACCCG GGGCTGGCARGCCACGTTTGGTGCC SEQ ID NO: 6268
AGT TAAGCCAGGGGCAGACCCGAGT
IGHD3-10_ver10 | ACAGTGTCACAGAGICCATCA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGAC SEQ ID NO: 6269
AARACCCATGCCTGG AGTGTCACAGAGTCCATCAARARACC
CATGCCTGG
IGHD3-16_ver10 | CACTATCCACATAARGCGAGGG GGGCTGGCAAGCCACGITIGGTIGCA SEQ ID NO: 6270
ACAGACCCGAGT CTATCCACATAAGCGAGGGACAGAC
CCGAGT
IGHD4-04_ver10 | TGCCCTCGATGGCAGGCGGA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGTG SEQ ID NO: 6271
CCCTCGATGGCAGGCGGA
IGHD4-11_ver10 | CCTCTTCCAGGRCAGTCCTCA GGGCTGGCAARGCCACGTITIGGTGCC SEQ ID NO: 6272
GTGGCATCACAG TCTTCCAGGACAGTCCTCAGIGGCA
TCACAG
IGHD4-23 ver10 | CAGACCCACCTGCCCTCAARTG GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGCA SEQ ID NO: 6273

GCAG

GACCCACCTGCCCTCAATGGCAG

208
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Objetivo

Secuencia de cebador especifica
de gen

Cebador con secuencia universal

SEQID NO

IGHD5-12_ver10

TCTCCAGGGAGACACTGTGCA
TGTCTGGTACCTAA

GGGCTGGCAAGCCACGTITTGGTGTC
TCCAGGGAGARCACTGTGCATGTCTG
GTACCTAA

SEQ ID NO: 6274

IGHD5-24 ver10

GGGACACAGTGCATGTCTGGT
CCCTGA

GGGCTGGCARGCCACGTTTIGGTGGG
GACACAGTGCATGTCTGGTCCCTGA

SEQ ID NO: 6275

IGHD6-13_ver10

GGACCCCTATTCCAGACACCA
GACAGAGGC

GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGGG
ACCCCTATTCCAGACACCAGACAGA
GGC

SEQ ID NO: 6276

IGHD6-19 ver10

CCCCACTCCAGACACCAGACA
GAGGG

GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGCC
CCACTCCAGACACCAGACAGAGGG

SEQ ID NO: 6277

IGHD7-27_ver10

GGGGTCTCCCACGTGTTTTGG
GGCTAAC

GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGGG
GGTCTCCCACGTGTTTTGGGGCTAA
C

SEQ ID NO: 6278

IGHD1-26_ver10

GCTAGCTGGGGCTGCCAGTCC
TCA

GGGCTGGCAAGCCACGTTTGGTGGC
TAGCTGGGGCTGCCAGTCCTCA

SEQ ID NO: 6279

Secuencias de cebadores para IGK e IGL

Objetivo Secuencia de cebador especifica | Cebador con secuencia universal | SEQ ID NO
de gen
IGK_V_01-05_F_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG SEQ ID NO:
TCTGCATCTGTAGGAGACA TGTCTGCATCTGTAGGAGACE | 6280
GAGTCACCATCACTIG GAGTCACCATCACTTG
IGK_V_01-08_F_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG SEQ ID NO:
TCTGCATCTACAGGAGACA 6281
‘ TGTCTGCATCTACAGGAGACA
GAGTCACCATCACTIG
GAGTCACCATCACTTG
IGK_V_01-35_P_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG SEQ ID NO:
- T CTGCATCTGTAAGGAGACA 6282
TGCTGCATCTGTAAGGAGACA
GTGTCACCATCACTTG
GTGTCACCATCACTTG
IGK_V_1D-08 F D10 | 10ceaTcTACAGGAGACA GGGCTGGCAAGCCACGTTIGG 258% ID NO:
GAGTCACCATCAGTTG TGTCTGCATCTACAGGAGACA
GAGTCACCATCAGTTG
IGK V 1D-22 P D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG SE ID NO:
- - - ACTGCATCTGTAGGAGAGA 62&81
TGACTGCATCTGTAGGAGAGA
GAGTCACCATCACTIG
GAGTCACCATCACTTG
- GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG :
IGK_V_1D-35_P_D10 GCATCTGTAAGGAGACAGC SES% D NOG:
TGGCATCTGTAAGGAGACAGC
GTCACCATCACTTG
GTCACCATCACTTG
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Objetivo Secuencia de cebador especifica | Cebador con secuencia universal | SEQ ID NO
de gen
IGK_V_1D-42_F D10 | oreroeaTeTGTACGAGAC GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG 25% D NO-
ACAGTCAGTATCATTTG TGGTCTGCATC TGTAGGAGAC
AGAGTCAGTATCATTTG
IGK_V_02-08_P_D10 | conconcecoaeetconTeT GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE 2;3 D NO:
TGGGAGAGCCGGCCTCCATCT
CCTG
CCTG
IGK V 02-10 P D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG SEQ ID NO:
- CCTGGAGAGCCAGCCTCCA 6288
TGCCTGGAGAGCCAGCCTCCA
TCTCCTG
TCTCCTG
IGK_V_02-18_P_010 GGGCTGGCAAGCCACGTTITGE SEQ D NO:
AGA A
CTGGAGAGLCGGLCTCCAT TGCTGGAGAGCCGGCCTCCAT | 9289
CICTIG CTCTTG
IGK_V _02-19 P_D10 GGGCIGGCARGCCACGTTTGS SEQ D NO:
- - - = TCTTCCTTGGAGAGCCATC 6290
TGTCTTCCTTGGAGAGCCATC
CTCCATTTCCTG
CTCCATTTCCTG
IGK_V_02-24_F D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTIGG SEQ ID NO:
GGACAGCCGGCCTCCATCT
TGGGACAGCCGGeeTCcaTeT | 029
CCTG
CCTG
- GGGCIGGCAAGLCACGTTTGE :
IGK_V_02-28 F D10 | +cacnGocGGecTCeATe gig ID NO:
TGTGGAGAGCCGGCCTCCATC
TCCTG
TCCTG
- GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG :
IGK_V_02-38_P_D10 | ,0na ATTTGTACATARCT 2;% D NO:
TGATAATATTTGTACATAACT
TTGTACTTCATCTCCTG
TTGTACTTCATCTCCTG
IGK_V_2D-14 P_D10 | CCCCIGGAAAGCCAGCCIC GGGCTGGCARGCCACGTTIGE | SEQ D NO:
TATCTCCTG TGCCCCTGGARAGCCAGCCTC | 6294
TATCTCCTG
IGK_V_2D-19 P_D10 | CICITCCITGGAGAGCCAT GGGCTGGCARGCCACGTTTGE SEQ D NO:
CCTCCATTTCCTG TGCTCTTCCTTGCAGAGCCAT 6295
CCTCCATTTCCTG
IGK_V_2D-24 0 D10 | GGACAGCCGGCCTCCATCT GGGCTGGCAAGCCACGTTTIGE | SEQ D NO:
CCTT TGGGACAGCCGGCCTCCATCT | 9296
CCTT
IGK_V_2D-26 F D10 | CCIGGAGAGCAGGCCTCCA GGGCTIGGCAAGCCACGITIGG | SEQ D NO:
TGTCCTG TGCCTGGAGAGCAGGCCTCCA | 6297
TGTCCTG
IGK_V 03-07 F D10 | CCAGGGGAAAGAGCCACCC GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE SEQ D NO:
TCTCCTG TGCCAGGGGAAAGAGCCACCE 6298

TCTCCTG
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Objetivo Secuencia de cebador especifica | Cebador con secuencia universal SEQ ID NO
de gen
IGK_V 03-07 P D10 | TCCAGGGGAAAGAGICACC GGGCTGGCARGCCACGTITGE SEQ ID NO:
CTCTCCTG TGTCCAGGGGARAGAGTCACTS 6299
CTCTCCTG
IGK V 03-25 P D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG SE ID NO:
oS TCTTTGTCTCTGGAGAAAR 6353
TGTCTTTGTCTCTGGAGARAA
AAGCCACCCTGACTTG
AAGCCACCCTGACTTG
IGK_V_03-31_P_D10 TCTCTAGGGGARARAGCCA GGGCTGGCAAGCCACGTITTGG SEQ ID NO:
CCCTCACCTA TGTCTCTAGGGGAARRAGCCA | 6301
CCCTCACCTA ‘
IGK_V 03-34 P D10 | GGGGAAGGAGCCACCCICA GGGCTGGCAAGCCACGTITIGE | SEQ 1D NO:
CCTG TGGGGGAAGGAGCCACCCTCA | 6302
CCTG
IGK_V_04-01_F_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTITGE | SEQ 1D NO:
GGGCGAGAGGGCLACCATC TGGGGCGAGAGGGCCACCAT | 6303
AACTG AACTG
IGK_V_05-02_F D10 | GeancTCOAGGAGACARAG GGGCIGGCAAGCCACGTTITGG 253. D NO:
CCAACATCTCCTG TGGCGACTCCAGGAGACAAAG
TCAACATCTCCTG
IGK_V_06-21 0 D10 | CTGTGACTCCARAGGAGAA GGGCTGGCARGCCACGTITGE | SEQ D NO:
AGTCACCATCACCTG TGCTGTGACTCCAAAGGAGAA | 6309
BGTCACCATCACCTG
IGK_V_6D-41_F D10 | ncrcoAGGGOAGAARGTCA GGGCTIGGCAAGCCACGTTTGE 25% D NO-
COATCACCTG TGACTCCAGGGGAGAAAGTCA
CCATCACCTG
IGK_V_07-03_P_D10 GGGCTGGCARGCCACGTTTGE SEQ ID NO:
CAGGACAGAGGGLCACCAT TGCAGGACAGAGGGCCACCAT 6307
CACCTG CACCTG
- TGGCAAGCCACGTTT :
IGL_V_R1-20_P D10 | ccageacacTcacTcccce GGECTGGCAAGCCACGTTTCE gggg ID NO:
TGGCAGGACACTCACTCCCCS
ACCTG
ACCTG
IGL_ V_R1-63_P_D10 GGGCTGGCAAGCCACGITTGE SEQ ID NO:
TGGGCCAGAGGGTCACCAT TGTGGCCCAGAGGGTCACCAT 6309
CTCCTG cmeeTG
IGL_V_R168_P D10 | o ConcolGGOTACCAGET GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE 25% D NO:
TGGGGCAGGTGGGTACCAGCT
CCTG
CCTG
IGL_V_R1-70_P_D10 GGGCTIGGCAAGCCACGTTIGE SEQ ID NO:
— = - - CGTGGGACAGAAGGTCACC 6311
TGCGTGGGACAGRAGGTCACE
CTCTCCTG

CTCTCCIG
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IGL_V_R4-59_P_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTIGG | SEQ 1D NO:
TCTCTGGGAGCATCTICCA 5312
CACTCACCT TGTCTCTGGGAGCATCTTCCA
GACTCACCTG
IGL_V_R464_P D10 | CacCTCCGGATCAGCCAGA GGGCTGGCAAGCCACGTTIGG 351% ID NO:
CTETECTE TGCACCTCCGGATCAGCCAGA
CTCTCCTG
IGL_V_R4-65_P_D10 GGGCTGGCARGCCACGTITGG | SEQ D NO:
CCGGGAGLATGAGLCRGAL TGCCGGGAGCATGAGCCAGAC | 8314
TTACCTG TTACCTG
IGL_V_R4-66- CTCTGCACATCIGAGARAT GGGCTGGCAAGCCACGITITGG | SEQ 1D NO:
1_P_D10 GCTATAAGACTTCCCTG TGCTCTGCACATCTGAGAAAT | 0010
GCTATAAGACTTCCCTG
IGL V_R5-58 P D10 | TGIGGGAGCCTCGGICAAG GGGCTGGCAAGCCACGITIGG | SEQ 1D NO:
CTTACCTC ' TGTGTGGGAGCCTCGGTCAAG | 6916
CTTACCTC ‘
IGL_ V_01-36_F D10 | CCCAGGCAGAGGGICACCA GGGCTGGCABGCCACGTITGG | SEQ D NO:
TCTCCTG TGCCCAGGCAGAGGGTCACCA | 0317
TCTCCTG
IGL_ V_01-40 F D10 | CCAGGGCAGAGGGTCACCA GGGCTGGCAAGCCACGTITGE | SEQ 1D NO:
TCTCCTG TGCCAGGGCAGAGGGTCACCA | 6318
TCTCCTG
IGL V_01-44 F D10 | CCGGGCAGAGGGICACCAT GGGCTGGCARGCCACGITIGE | SEQ 1D NO:
CTCTTG TGCCGGGCAGAGGGTCACCAT | 6319
CTCTTG
IGL_V 01-51 F D10 | CCCCAGGACAGRAGGICAC GGGCTGGCAAGCCACGITIGS | SEQ 1D NO:
CATCTCCTG TGCCCCAGGACAGAAGGTCAC | 6320
CATCTCCTG
IGL_V 01-62 P_ D10 | CCACAAGGCAGAGGCTCAC GGGCTGGCAAGCCACGTTIGG | SEQ D NO:
TGTCTCCTG TGCCACAAGGCAGAGGCTCAC | 8321
TGTCTCCTG
IGL_V_02-08 F D10 | GICTCCTGGACAGICAGIC GGGCTGGCAAGCCACGITIGE | SEQ 1D NO:
ACCATCTCCTG TGGTCTCCTGGACAGTCAGTC | 6322
ACCATCTCCTG
IGL_V 02-14 F D10 | GICTCCTGGACAGICGATC GGGCTGGCAAGCCACGTITGG | SEQ D NO:
ACCATCTCCTG TGGTCTCCTGGACAGTCGATC | 0323
ACCATCTCCTG
IGL_V_02-33 0 D10 | TCCIGGACAGICGGICACC GGGCTGGCAAGCCACGITIGE | SEQ 1D NO.
ATCTCCTG TGTCCTGGACAGTCGGTCACE | 6324

ATCTCCTG
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IGL_V 02-34 P D10 | CTGGGACTTGGGGTAAACA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG | SEQ 1D NO:
GTCACCATCTTCTG TGCTGGGACTTGGGGTARACA | 6325
GTCACCATCTTCTG
IGL_V 03-01 F D10 | CCAGGACAGACAGCCAGCA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE | SEQ 1D NO:
TCACCTG TGCCAGGACAGACAGCCAGCA | 6326
TCACCTG
IGL_V_03-02_P_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTITGE | SEQ 1D NO:
CTTTGGGACGTACGGCCAG TOCTTTOGGACGTACGRCCAG | 6327
GATCATCTG GATCATCTG
IGL_V_03-04_P_D10 GGGCTGGCAAGCCACGITIGE | SEQ 1D NO:
CTTTGGGACAGATGGCCAG TECTTTGGCACACATCGCCA | 6328
GATCACCTG CATCACCTS
IGL_V_03-06_P_D10 GGGCTGGCARGCCACGTTTGE | SEQ 1D NO:
CCAGGACAGGCAGCCATGA TGCCAGGACAGGCAGCCATGA | 6329
TCACCTG . TCACCTG
IGL_V 03-07 P D10 | TGGGACAGAGGGCCAGGAT GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE | SEQ 1D NO:
CACCTA TGTGGGACAGAGGGCCAGGAT | 6330
CACCTA
IGL_V_03-09 FP D10 | o GGGCTGGCAAGCCACGTTIGE gig D NO:
e TGGGGACAGGCGGCCAGGATT
BCCTG
IGL_ V_03-10_F D10 | CCAGGACAAACGGCCAGGA GGGCTGGCAAGCCACGTITGE | SEQ 1D NO:
TCACCTG TGCCAGGACAAACGGCCAGGA | 0332
TCACCTG
IGL_V_03-12_F_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE | SEQ 1D NO:
CACAGCACAGATGGCCAGG TECACAGCACAGATGGCCAGE | 6333
ATCACCTG ATCACCTG
IGL_V 03-13 P D10 | CCAGGACAGACAGCCAGGA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE | SEQ 1D NO-
TCAGCTG TGCCAGGACAGACAGCCAGGA | 0334
TCAGCTG
IGL_ V_03-15_ P D10 | CCCCAGGACAGATGACCAG GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE | SEQ 1D NO:
GATCACCTG TGCCCCAGGACAGATGACCAG | 9339
GATCACCTG '
IGL_v_03-16_F_010 CCCTAGGACAGATGGCCAG GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE | SEQ 1D NO-
GATCACCTG TGCCCTAGGACAGATGGCCAG | 0336
GATCACCTG
IGLV 0347 P D10 | o o aTeAGe GGGCTGGCAAGCCACGTITGG gig D NO:
TGGTGTCTGTGGACAGTCAGE
AAGGGTAACCTG

AAGGGTAACCTG
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IGL V 03-19 F D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG SEQ ID NO:
- - - GGCCTTGGGACAGACAGTC 6338
TGGGCCTTGGGACAGACAGTC
AGGATCACATG
AGGATCACATG
IGL_V_03-21_F_D10 CCCCAGGAAAGACGGCCAG GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG | SEQ ID . NO:
GATTACCTG TGCCCCAGGAAAGACGGCCAG 6339
GATTACCTG
IGL_V_03-22_FP_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG SEQ ID NO:
- -7 CCCAGGACAGARAGCCAGG , 6340
TGCCCAGGACAGAAAGCCAGG
ATCACCTG ATCACCTG
IGL_V_03-24_P_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE SEQ ID NO:
- - CAGTAGCTCCAGGACAGAT 6341
TGCAGTAGCTCCAGGACAGAT
GACTAGGATCACCTG
GACTAGGATCACCTG
IGL V 03-25 F D10 GGGCIGGCAAGCCACGTTTGG SEQ ID NO:
- T T CAGGACAGACGGCCAGGAT 6342
TGCAGGACAGACGGCCAGGAT
CACCTG CACCTG
IGL_V_03-26_P_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG SEQ ID NO:
- - - CCTGGGACAGTCAGCCAGG 6343
TGCCTGGGACAGTCAGCCAGG
GTAACCTG
GTAACCTG
IGL_V_03-27_F_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTITGG SEQ ID NO:
- - CGGGACAGACAGCCAGGAT . 6344
TGCGGGACAGACAGCCAGGAT
CACCTG
CACCTG
IGL_V_03-29 P_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG SEQ ID NO:
- - CCCAGGACAGACACCCAGG 6345
TGCCCAGGACAGACACCCAGG
ATCACCTG
ATCACCTG
IGL_V_03-30_P_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTITTGE SEQ ID NO:
CCCCATTACAGRIGGCCAG TGCCCCATTACAGATGGCCAG | 0346
GATCALCTG GATCACCTG
IGL_V_03-31_P_D10 GGGCTGGCAAGCCACGTITTIGG SEQ ID NO:
- - GCCTTGGGATAGACAGCCA 6347
TGGCCTTGGGATAGACAGCCA
GGATCACCTG
GGATCACCTG
IGL_V_03-32_0 D10 CCTTGGGACARATGGCCAG GGGCTGGCAAGCCACGITIGG 254% ID NO:
GATCACCTG TGCCTTGGGACAARATGGCCAG
GATCACCTG
IGL V 04-03 F D10 GGGCTGGCAAGCCACGTITGG SEQ ID NO:
- - CTGGGAGCCTCGATCAAGC 6349
TGCTGGGAGCCTCGATCAAGT
TCACCIG
TCACCTG
CTCACCTG TGCCTGGGATCCTCGGTCAAG

CTCACCTG
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IGL_V_04-60 F D10 | GGGAGCCTCGGTCAAGCTC GGGCTGGCAAGCCACGITTGE | SEQ 1D NO:
ACCTG TGGGGAGCCTCGGTCAAGCTe | 6351
ACCTG
IGL_ V_ 0537 F D10 | TCCTGGAGAATCCGCCAGA GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE | SEQ 1D NO:
CTCACCTG TGTCCTGGAGAATCCGCCAGA | 6392
CTCACCTG
IGL_ V_05-39 F D10 | TCTCCTGGAGCATCAGCCA GGGCTGGCARGCCACGTITGE | SEQ 1D NO:
GATTCACCTG TGTCTCCTGGAGCATCAGCCA | 6393
GATTCACCTG
IGL_ V 0545 F D10 | TCCTGGAGCATCAGCCAGT GGGCTIGGCAAGCCACGITTGG | SEQ 1D NO:
CTCACCTG TGTCCTGGAGCATCAGCCAGT | 6354
CTCACCTG
IGL_V_0548 0 D10 | TCCTGGAGCATCAGCCAGA GGGCTGGCAAGCCACGITIGE | SEQ 1D NO:
CTCACCTG TGTCCTGGAGCATCAGCCAGA | 9999
CTCACCTG
IGL V 0552 F D10 | GCATCTICTGGAGCATCAG GGGCTGGCAAGCCACGTITIGE | SEQ 1D NO:
TCAGACTCACCTG TGGCATCTTCTGGAGCATCAG | 0996
TCAGACTCACCTG
IGL_V_06-57_F D10 TCCGGGGAAGACGGTAACC GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG SEQ ID NO:
ATCTCCTG TGTCCGGGGAAGACGGTAACC | 6397
ATCTCCTG
IGL_V_07-35 P_D10 | CCCAGGAGGGACAGICACT GGGCTGGCAAGCCACGTITGE | SEQ D NO:
CTCACCTA TGCCCAGGAGGGACAGTCACT | 0998
CTCACCTA
IGL_ V_07-43 F D10 | CCCAGGAGGGACAGICACT GGGCTGGCAAGCCACGITTGE | SEQ 1D NO:
CTCACCTG TGCCCAGGAGGGACAGTCACT | 6359
CTCACCTG
IGL_V 0861 F D10 | CCCCTGGAGGGACAGTCAC GGGCTGGCAAGCCACGTTTGG | SEQ 1D NO:
ACTCACTTG TGCCCCTGGAGGGACAGTCAC | 6360
ACTCACTTG
IGL_V 0949 F D10 | TGGGAGCCTCGGTICACACT GGGCTGGCAAGCCACGTTTGE | SEQ 1D NO-
CACCTG TGTGGGAGCCTCGGTCACACT | 9361
CACCTG
IGL_ V_10-54 F D10 | CTTGAGACAGACCGCCACA GGGCTGGCAAGCCACGTTIGE | SEQ 1D NO:
CTCACCTG TGCTTGAGACAGACCGCCACA | 6362
CTCACCTG
IGK_J_01_F_D10 TTCTACTCACGTTTGATTT CCGGGAGCTGCATGIGTICAGA | SEQ 1D NO:
CCACCTTGGTCCC GGTTCTACTCACGTTTGATTT | 6303

CCACCTTGGTCCC
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IGK_J 02_F_D10 AAGIACTTACGTTIGATCT CCGGGAGCTGCATGTIGTCAGAE | SEQ 1D NO:
CCAGCTTGGTCCC GGAAGTACTTACGTTTGATCT | 0904
CCAGCTTGGTCCC
IGK_J 03_F_D10 ACAGATGIACTTACGITIG CCGGGAGCTGCATGIGICAGE | SEQ D NO:
ATATCCACTTTGGTCCC GGACAGATGTACTTACGTTTG | 0969
ATATCCACTTTGGTCCC
IGK_J 04_F D10 CACTITACGITTGATCTCCA CCGGGAGCTGCATGIGTCAGA | SEQ 1D NO:
CCTTGGTCCC GGCACTTACGTTTGATCTCCA | 9300
CCTTGGTCCC
IGK_J_05_F D10 GRARAATTACTTACGTTTA CCGGGAGCTGCATGIGTCAGE | SEQ 1D NO:
ATCTCCAGTCGTGTCCC GGGAAAAATTACTTACGTTTA | 0007
ATCTCCAGTCGTGTCCC
IGL_J_01_F D10 CTTACCTAGGACGGIGACT CCGGGAGCTGCATGTGTCAGA | SEQ 1D NO:
TTGGTCCC GGCTTACCTAGGACGGTGACC | 0308
TTGGTCCC
IGL_J 02_F D10 ACCTAGGACGGICAGCTIG CCGGGAGCTGCATGTGTCAGA | SEQ D NO:
GTCCC GGACCTAGGACGGTCAGCTTG | 0009
GTCCC
IGL_J_04_0_D10 AAGAAGAGACTCATCTAAR CCGGGAGCTGCATGTGTCAGE | SEQ 1D NO-
ATGATCAGCTGGGTTCC GGAAGAAGAGACTCATCTAAA | 8370
ATGATCAGCTGGGTTCC
IGL_J_05_0_D10 AT TAGGACGETCAGCTCC CCGGGAGCTGCATGIGTCAGA ggﬂ ID NO:
crece GGATCTAGGACGGTCAGCTCC
GTCCC
IGL_J_06_F D10 GAGGACGGTCACCTTGGTG CCGGGAGCIGCATGIGTCAGA | SEQ D NO:
cc GGGAGGACGGTCACCTTGGTG | 9372
cc
IGL_J_07_F D10 ACGACGOTO RGO GOGTEE CCGGGAGCTGCATGTGTCAGA 25% ID NO:
c GGAGGACGGTCAGCTGGGTGC
c
IGK_J_del _F_D10 CTGCAGACTCATGAGGAGT CCGGGAGCTGCATGIGICAGA | SEQ 1D NO-
cGeCe GGCTGCAGACTCATGAGGAGT | 6374

CGCCC
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REIVINDICACIONES

1. Una composicion para la normalizacion de la eficacia de la amplificacion de un conjunto de cebadores
oligonucledtidos para amplificar secuencias de acidos nucleicos reordenadas que codifican uno o mas receptores del
sistema inmunitario adaptativo en una muestra biolégica obtenida de células linfoides de un sujeto mamifero,
comprendiendo cada receptor del sistema inmunitario adaptativo una region variable y una region de unién,
comprendiendo la composicion:

una pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos, teniendo cada oligonucleétido molde sintético una concentracion
conocida antes de la amplificaciéon y una secuencia de oligonucleétido de una férmula general:

5'-U1-B1-V-B2-R-B3-J-B4-U2-3' 0]
en donde:

(a) V es una secuencia de oligonucleétido que comprende al menos 20 y como maximo 1000 nucle6tidos contiguos
de una region variable (V) de receptor del sistema inmunitario adaptativo, o0 su complementario, y comprendiendo
cada V una secuencia de oligonucle6tido de regién V Unica;

(b) J es una secuencia de oligonucleétido que comprende al menos 15 y como méaximo 600 nucle6tidos contiguos de
una region de union (J) de receptor del sistema inmunitario adaptativo, o su complementario, y comprendiendo cada
J una secuencia de oligonucleétido de regién J Unica;

(c) Ul es nada o comprende una secuencia de oligonucle6tido que se selecciona de (i) una primera secuencia de
oligonucleétido adaptador universal, y (i) una primera secuencia de oligonucleétido especifico de plataforma de
secuenciacion, que esta unida a y situada 5' respecto a una primera secuencia de oligonucleétido adaptador
universal;

(d) U2 es nada o comprende una secuencia de oligonucleétido que se selecciona de (i) una segunda secuencia de
oligonucledtido adaptador universal, y (i) una segunda secuencia de oligonuclettido especifico de plataforma de
secuenciacion, que esta unida a y situada 5' respecto a una segunda secuencia de oligonucleétido adaptador
universal,

(e) esta presente al menos uno de B1, B2, B3 y B4 y cada uno de B1, B2, B3 y B4 comprende un oligonucleétido
que comprende una secuencia de cédigo de barras de 3-25 nucle6tidos contiguos que identifica de forma Unica,
como una combinacién emparejada, (i) la secuencia de oligonucledétido de la region V Unica de (a), y (ii) la secuencia
de oligonucledtido de la region J Unica de (b);

(f) R es nada o comprende un sitio de reconocimiento de enzima de restricciébn que comprende una secuencia de
oligonucledtido que esta ausente de (a)-(e),

y en donde:

(9) la pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos comprende una serie de al menos a o al menos b secuencias
de oligonucledtidos Unicas, la que sea mayor, en donde a es el nimero de segmentos génicos que codifican la
region V de receptor del sistema inmunitario adaptativo Unica en el sujeto y b es el nimero de segmentos génicos
que codifican la regién J de receptor del sistema inmunitario adaptativo Gnica en el sujeto.

y la composicion comprende al menos un oligonucleétido molde sintético para la secuencia de oligonucleétido de
region V Unica y al menos un oligonucleétido molde sintético para cada secuencia de oligonucleétido de region J
Unica.

2. La composicién de la reivindicacién 1, en donde:
(a) a esta en el intervalo de 1 a un nimero maximo de segmentos génicos V en el genoma de mamifero del sujeto;

(b) b esta en el intervalo de 1 a un nimero maximo de segmentos génicos J en el genoma de mamifero del sujeto;
ylo

(c)aeslobesl.

3. La composicion de la reivindicacién 1, en donde la pluralidad de oligonucleétidos molde comprende al menos (a x
b) secuencias de oligonucleétidos Unicas, donde a es el nUmero de segmentos génicos que codifican la regién V de
receptor del sistema inmunitario adaptativo Unica en el sujeto mamifero, y b es el nimero de segmentos génicos
Unicos que codifican la regién J de receptor del sistema inmunitario adaptativo Unica en el sujeto mamifero, y la
composicion comprende al menos un oligonucledtido molde para cada posible combinacion de un segmento génico
que codifica la regién V y un segmento génico que codifica la region J.

4. La composicién segun una cualquiera de las reivindicaciones 1-3, en donde:
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(a) J comprende una secuencia de oligonucleétido que comprende una region constante de la secuencia génica que
codifica la region J de receptor del sistema inmunitario adaptativo;

(b) el receptor del sistema inmunitario adaptativo se selecciona del grupo que consiste en TCRB, TCRG, TCRA,
TCRD, IGH, IGK y IGL;

(c) la secuencia del oligonucleétido V de (a) codifica un polipéptido de la region V del receptor TCRB, TCRG, TCRA,
TCRD, IGH, IGK o IGL;

(d) la secuencia del oligonucleétido J de (b) codifica un polipéptido de la region J del receptor TCRB, TCRG, TCRA,
TCRD, IGH, IGK o IGL;

(e) la composicion comprende ademas una secuencia de codén de parada entre V y B2;

(f) cada oligonucledétido molde sintético en la pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos esta presente en una
cantidad equimolar;

(9) la pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos tiene una pluralidad de secuencias de férmula general (1) que
se selecciona de:

(1) la pluralidad de secuencias de oligonucledtido de férmula general (1) en las que las secuencias de
oligonucledtidos V y J tienen las secuencias V y J de TCRB expuestas en al menos un conjunto de 68 SEQ ID NO
de Vy J de TCRB en las figuras 5a-5| como conjunto 1 de V/J de TCRB, conjunto 2 de V/J de TCRB, conjunto 3 de
V/J de TCRB, conjunto 4 de V/J de TCRB, conjunto 5 de V/J de TCRB, conjunto 6 de V/J de TCRB, conjunto 7 de
V/J de TCRB, conjunto 8 de V/J de TCRB, conjunto 9 de V/J de TCRB, conjunto 10 de V/J de TCRB, conjunto 11 de
V/J de TCRB, conjunto 12 de V/J de TCRB y conjunto 13 de V/J de TCRB;

(2) la pluralidad de secuencias de oligonucledtidos de formula general (I) en las que las secuencias de
oligonucledtidos V y J tienen las secuencias de V y J de TCRG expuestas en al menos un conjunto de 14 SEQ ID
NO de V y J de TCRG en las figuras 6a y 6b como conjunto 1 de V/J de TCRG, conjunto 2 de V/J de TCRG,
conjunto 3 de V/J de TCRG, conjunto 4 de V/J de TCRG y conjunto 5 de V/J de TCRG;

(3) la pluralidad de secuencias de oligonucledtidos de formula general (I) en las que las secuencias de
oligonucledtidos V y J tienen las secuencias de V y J de IGH expuestas en al menos un conjunto de 127 SEQ ID NO
de Vy J de IGH en las figuras 7a-7m como conjunto 1 de V/J de IGH, conjunto 2 de V/J de IGH, conjunto 3 de V/J
de IGH, conjunto 4 de V/J de IGH, conjunto 5 de V/J de IGH, conjunto 6 de V/J de IGH, conjunto 7 de V/J de IGH,
conjunto 8 de V/J de IGH y conjunto 9 de V/J de IGH,;

(4) la pluralidad de secuencias de oligonucleotidos de formula general (I) como se exponen en las SEQ ID NO: 3157-
4014;

(5) la pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de férmula general (1) como se exponen en las SEQ ID NO: 4015-
4084;

(6) pluralidad de secuencias de oligonucleotidos de formula general (I) expuestas en las SEQ ID NO: 4085-5200;

(7) la pluralidad de secuencias de oligonucleétidos de férmula general (1) como se exponen en las SEQ ID NO: 5579-
5821;

(8) pluralidad de secuencias de oligonucleotidos de formula general (I) expuestas en las SEQ ID NO: 5822-6066; y
(9) pluralidad de secuencias de oligonucleotidos de formula general (I) expuestas en las SEQ ID NO: 6067-6191;

(h) V es una secuencia de oligonucleétido que comprende al menos 30, 60, 90, 120, 150, 180 o 210 nucledtidos
contiguos de la secuencia génica que codifica la region V de receptor del sistema inmunitario adaptativo, o su
complementario;

(i) V es una secuencia de oligonucleétido que comprende como maximo 900, 800, 700, 600 o 500 nucledtidos
contiguos de una secuencia génica que codifica la regiéon V de receptor del sistema inmunitario adaptativo, o su
complementario.

(i) J es una secuencia de oligonucleétido que comprende al menos 16-30, 31-60, 61-90, 91-120 o 120-150
nucledtidos contiguos de una secuencia génica que codifica la regién J de receptor del sistema inmunitario
adaptativo, o su complementario.

(k) J es una secuencia de oligonucleétido que comprende como maximo 500, 400, 300 o 200 nucleétidos contiguos
de una secuencia génica que codifica la regidon J de receptor del sistema inmunitario adaptativo, o su
complementario. y/o
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(i) cada oligonucledétido molde sintético es menor que 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 400, 300 o 200 nucledtidos de
longitud.

5. La composicidon segun una cualquiera de las reivindicaciones 1-4, en donde una secuencia de polinucleétido
aleatoria de al menos 2 nucleoétidos contiguos esta situada de la direccion 5' y/o la direccion 3' de una secuencia de
codigo de barras.

6. La composicién segun una cualquiera de las reivindicaciones 1-5, que ademas comprende: un conjunto de
cebadores oligonucledtidos que es capaz de amplificar moléculas de acido nucleico reordenadas que codifican uno o
mas receptores del sistema inmunitario adaptativo, que comprende una pluralidad a' de cebadores oligonucleétidos
de segmento V Unico y una pluralidad b' de cebadores oligonucleétidos de segmento J uUnico, opcionalmente en
donde a' esta en el intervalo de 1 a un nimero de segmentos génicos V maximo en el genoma del mamifero, y b’
esta en el intervalo de 1 a una serie de numero maximo de segmentos génicos J en el genoma de mamifero,
preferiblemente en donde a’'esao b'es b.

7. La composicion segun la reivindicacion 6, en donde:

(a) cada cebador oligonucleétido de segmento V y cada cebador oligonucledtido de segmento J en el conjunto de
cebadores oligonucledtidos, es capaz de hibridar especificamente con al menos un oligonucleétido molde en una
pluralidad de oligonucleétidos molde;

(b) cada cebador oligonucledtido de segmento V comprende una secuencia de nucleétidos de al menos 15
nucledtidos contiguos que es complementaria de al menos un segmento génico que codifica la region V de receptor
del sistema inmunitario adaptativo;

(c) cada cebador oligonucledtido de segmento J comprende una secuencia de nucledtidos de al menos 15
nucledtidos contiguos que es complementaria de al menos un segmento génico que codifica la regiéon J de receptor
del sistema inmunitario adaptativo; y/o

(d) la composicion comprende al menos un oligonucleétido molde sintético que tiene una secuencia de
oligonucledtido de formula general (1) con la que puede hibridar especificamente cada cebador oligonucledtido de
segmento V, y al menos un oligonucledétido molde que tiene una secuencia de oligonucleétido de férmula general (1)
con la que puede hibridar especificamente cada cebador oligonucleétido de segmento J.

8. Un método para determinar el potencial de amplificacion de acido nucleico no uniforme entre miembros de un
conjunto de cebadores oligonucleotidos, que es capaz de amplificar moléculas de acido nucleico reordenadas que
codifican uno o mas receptores del sistema inmunitario adaptativo en una muestra biolégica que comprende
moléculas de acido nucleico reordenadas obtenidas de células linfoides de un sujeto mamifero, comprendiendo el
método:

(a) amplificar la composicién que comprende dicha pluralidad de oligonucleotidos molde sintéticos y dicho conjunto
de cebadores oligonucledétidos segun la reivindicacion 6 o 7, en una reaccion de PCR multiplexada, para obtener una
pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos amplificados;

(b) secuenciar dicha pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos amplificados para determinar, para cada
oligonucledtido molde sintético Unico que comprende dicha pluralidad, (i) una secuencia de oligonucleétido molde
sintético y (ii) una frecuencia de aparicion de dicha secuencia de oligonucleétido molde sintética; y

(c) comparar una frecuencia de aparicion de cada una de dichas secuencias de oligonucleé6tido molde sintéticas con
una distribucion esperada, en donde dicha distribucidon esperada se basa en relaciones molares predeterminadas de
dicha pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos que comprende dicha composicion, y en donde una desviacion
entre dicha frecuencia de aparicion de dichas secuencias de oligonucleétidos molde sintéticas y dicha distribucion
esperada indica una potencial de amplificacion de acidos nucleicos no uniforme entre miembros del conjunto de
cebadores oligonucledtidos de amplificacion.

9. El método de la reivindicacion 8, en donde:

(a) dichas relaciones molares predeterminadas son equimolares, opcionalmente en donde dicha distribucion
esperada comprende un nivel de amplificacion uniforme para dicho conjunto de oligonucleétidos molde amplificados
por dicho conjunto de cebadores oligonucleétidos; o

(b) cada molécula de acido nucleico molde sintética amplificada tiene menos de 1000, 900, 800, 700, 600, 500, 400,
300, 200, 100, 90, 80 o 70 nucledtidos de longitud.

10. El método segun la reivindicacion 8 o 9, en donde:

(a) el método comprende ademas: para cada miembro del conjunto de cebadores oligonucleétidos que presentan
potencial amplificacién no uniforme con respecto a la distribucion esperada, ajustar la representacion relativa del
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miembro cebador oligonucleétido en el conjunto de cebadores oligonucleétidos de amplificacion, opcionalmente en
donde el ajuste comprende

(i) aumentar la representacion relativa del miembro en el conjunto de cebadores oligonucleétidos, corrigiendo asi la
potencial amplificacion de acido nucleico no uniforme entre miembros del conjunto de cebadores oligonucledtidos, o

(i) disminuir la representacion relativa del miembro en el conjunto de cebadores oligonucleétidos, corrigiendo asi la
potencial amplificacién de acido nucleico no uniforme entre miembros del conjunto de cebadores oligonucleétidos;

(b) dicho conjunto de cebadores oligonucledtidos no incluye cebadores oligonucledtidos que hibridan
especificamente con un pseudogén u orfén de la region V, o con un pseudogén u orfén de la region J; y/o

(c) el método comprende ademads: para cada miembro del conjunto de los cebadores oligonucleétidos de
amplificacion que presenta potencial amplificacion no uniforme con respecto a la distribucién esperada, calcular una
frecuencia proporcionalmente mayor o menor de aparicion de las moléculas de acido nucleico molde amplificadas,
cuya amplificacién es promovida por dicho miembro, corrigiendo asi la potencial amplificacion de acido nucleico no
uniforme entre miembros del conjunto de cebadores oligonucleétidos.

11. Un método para cuantificar una pluralidad de moléculas de acido nucleico reordenadas que codifican uno o una
pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo en una muestra biolégica, que comprende moléculas de
acido nucleico reordenadas de células linfoides de un sujeto mamifero, comprendiendo cada receptor del sistema
inmunitario adaptativo una region variable (V) y una region de unién (J), comprendiendo el método:

(A) amplificar moléculas de acido nucleico reordenadas en una sola reaccion en cadena de la polimerasa (PCR)
multiplexada, que comprende:

(1) moléculas de acido nucleico reordenadas obtenidas de la muestra biolégica que comprende células linfoides del
sujeto mamifero,

(2) la composicion que comprende dicha pluralidad de oligonucledtidos molde sintéticos y dicho conjunto de
cebadores oligonucledtidos segun la reivindicacion 6 o 7, en donde esta presente un nimero conocido de cada uno
de la pluralidad de oligonucleétidos molde que tienen una secuencia de oligonucleétidos Unica,

(3) un conjunto de cebadores oligonucleétidos de amplificacion que es capaz de amplificar moléculas de acido
nucleico reordenadas que codifican uno o una pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo de la
muestra bioldgica, comprendiendo el conjunto de cebadores:

(a) en cantidades sustancialmente equimolares, una pluralidad de cebadores oligonucledtidos de segmento V que
son capaces, cada uno independientemente, de hibridar especificamente con al menos un polinucleétido que
codifica un polipéptido de la regidon V del receptor del sistema inmunitario adaptativo o con su complementario, en
donde cada cebador del segmento V comprende una secuencia de nucleétidos de al menos 15 nucledtidos
contiguos que es complementaria de al menos un segmento génico que codifica la region V del receptor del sistema
inmunitario adaptativo funcional, y en donde la pluralidad de cebadores del segmento V hibrida especificamente
sustancialmente con todos los segmentos génicos que codifican la region V del receptor del sistema inmunitario
adaptativo que estan presentes en la composicion, y

(b) en cantidades sustancialmente equimolares, una pluralidad de cebadores oligonucleétidos de segmento J que
son capaces, cada uno independientemente, de hibridar especificamente con al menos un polinucleétido que
codifica un polipéptido de la regiéon J de receptor del sistema inmunitario adaptativo o con su complementario, en
donde cada cebador del segmento J comprende una secuencia de nucleétidos de al menos 15 nucleétidos contiguos
que es complementaria de al menos un segmento génico que codifica la region J de receptor del sistema inmunitario
adaptativo funcional, y en donde la pluralidad de cebadores del segmento J hibrida especificamente sustancialmente
con todos los segmentos génicos que codifican la regién J de receptor del sistema inmunitario adaptativo que estan
presentes en la composicion,

en donde los cebadores oligonucleétidos del segmento V y el segmento J son capaces de amplificar en dicha una
reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) multiplexada de (i) sustancialmente todos los oligonucleétidos molde
sintéticos en la composicion para producir una multiplicidad de oligonucleétidos molde sintéticos amplificados,
siendo suficiente dicha multiplicidad de moléculas de acido nucleico molde sintéticas amplificadas para cuantificar la
diversidad de los oligonucleétidos molde sintéticos en la composicion, y (ii) sustancialmente todas las moléculas de
acido nucleico reordenadas que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo en la muestra bioldgica, para
producir una multiplicidad de moléculas de ADN reordenadas amplificadas, siendo suficiente dicha multiplicidad de
moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas para cuantificar la diversidad de moléculas de acido nucleico
reordenadas en el ADN de la muestra bioldgica,

y en donde, cada molécula de acido nucleico amplificada en la pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos
amplificados y en la pluralidad de moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas es de menos de 1000
nucleétidos de longitud;
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(B) secuenciar cuantitativamente dichos oligonucleétidos molde sintéticos y dichas moléculas de acido nucleico
reordenadas amplificadas para cuantificar (i) un nimero de productos molde de oligonucleétidos molde sintéticos
amplificados que contienen al menos una secuencia de oligonucleétido de cédigo de barras, y (ii) un numero de
productos reordenados de moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas que carecen de una secuencia de
oligonucledtido de codigo de barras;

(C) calcular un factor de amplificacion dividiendo el numero de productos molde de (B)(i) entre el niumero conocido
de cada uno de la pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos que tienen una secuencia de oligonucleétido unica
de (A)2);y

(D) dividir el numero de productos reordenados de (B)(ii) entre el factor de amplificacion calculado en (C) para
cuantificar el nimero de moléculas de acido nucleico reordenadas que codifican receptores del sistema inmunitario
adaptativo Unicas en la muestra.

12. El método de la reivindicacion 11, en donde dicho nimero cuantificado de moléculas de acido nucleico
reordenadas Unicas que codifican receptores del sistema inmunitario adaptativo en la muestra, es el numero de
moldes de genoma de linfocitos B Unicos o linfocitos T Unicos en la muestra.

13. Un método para calcular un factor de amplificacion medio en un ensayo de PCR multiplexado, que comprende:

obtener una muestra que comprende moléculas de acido nucleico reordenadas de células linfoides de un sujeto
mamifero;

poner en contacto dicha muestra con dicha composiciéon que comprende dicha pluralidad de oligonucleétidos molde
sintéticos y dicho conjunto de cebadores oligonucleétidos segun las reivindicaciones 6 o 7;

amplificar la pluralidad de oligonucledtidos molde sintéticos y las moléculas de acido nucleico reordenadas usando
dicha pluralidad de cebadores oligonucleétidos de segmento V y dicha pluralidad de cebadores oligonucledtidos de
segmento J en una sola reacciéon de PCR multiplexada para obtener una pluralidad de oligonucleétidos molde
sintéticos amplificados y una pluralidad de moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas;

secuenciar dicha pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos amplificados para determinar, para cada
oligonucledtido molde sintético Unico que comprende dicha pluralidad, (i) una secuencia de oligonucleétido molde
sintético y (ii) una frecuencia de aparicion de dicha secuencia de oligonucleétido molde sintética; y

determinar dicho factor de amplificacion medio para dicha una sola reaccién de PCR multiplexada basada en el
numero medio de copias de cada uno de dicha pluralidad de oligonucleé6tidos molde sintéticos amplificados y dicha
cantidad conocida de dichos oligonucleétidos molde sintéticos.

14. El método de la reivindicacién 13, en donde:
(a) el método comprende ademas:

secuenciar dicha pluralidad de moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas para determinar para cada
molécula de acido nucleico reordenada Unica que comprende dicha pluralidad, i) una secuencia de la molécula de
acido nucleico reordenada, y (ii) una serie de apariciones de dicha secuencia de molécula de acido nucleico
reordenada; y

determinar el nimero de células linfoides en dicha muestra, basado en el factor de amplificacién medio para dicha
una sola reaccion de PCR multiplexada y dicho ndmero de apariciones de dichas moléculas de acido nucleico
reordenadas, opcionalmente en donde determinar el nimero de células linfoides en dicha muestra comprende
generar una suma del numero de apariciones de cada una de dichas secuencias de acido nucleico reordenadas
amplificadas y dividir dicha suma entre dicho factor de amplificacion medio; o

(b) dicha cantidad conocida es una copia de cada uno de los oligonucleétidos molde, opcionalmente 100 < a < 500 o
100 < b < 500.

15. Un método para corregir el sesgo de amplificacién en una sola reaccion de amplificacién por PCR multiplexada
para cuantificar moléculas de acido nucleico reordenadas que codifican uno o una pluralidad de receptores del
sistema inmunitario adaptativo en una muestra bioldgica que comprende moléculas de acido nucleico reordenadas,
obtenidas de células linfoides de un sujeto mamifero, que comprende:

(a) poner en contacto dicha muestra con una composicion que comprende dicha pluralidad de oligonucleétidos
molde sintéticos y dicho conjunto de cebadores oligonucleétidos de la reivindicacion 6 o 7, para generar una muestra
enriquecida en moldes, en donde dicha pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos y dichas moléculas de acido
nucleico reordenadas comprenden las secuencias de region V y J correspondientes;

(b) amplificar dicha muestra enriquecida en moldes en dicha una sola reaccion de PCR multiplexada usando dicho
conjunto de cebadores oligonucledtidos que comprende dichos cebadores oligonucleétidos de segmento V y

221



10

15

20

25

30

35

40

ES 2 582 554 T3

segmento J, para obtener una pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos amplificados y una pluralidad de
moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas que codifican una pluralidad de receptores del sistema
inmunitario adaptativo;

(c) secuenciar dicha pluralidad de oligonucledtidos molde sintéticos amplificados para determinar, para cada
oligonucleétido molde unico que comprende dicha pluralidad, (i) una secuencia de oligonucleétido molde sintético y
(i) una frecuencia de aparicion de dicha secuencia de oligonucleétido molde sintética;

(d) secuenciar dicha pluralidad de moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas que codifican uno o una
pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo, para cada una de las moléculas de acido nucleico
reordenadas Unicas que codifican dicha pluralidad de receptores del sistema inmunitario adaptativo que comprenden
dicha pluralidad, (i) una secuencia de molécula de acido nucleico reordenada vy (ii) una frecuencia de aparicion de
dicha secuencia de molécula de acido nucleico reordenada;

(e) comparar dicha frecuencia de aparicion de dichas secuencias de oligonucledtidos molde sintéticas con una
distribucion esperada, en donde dicha distribuciéon esperada se basa en relaciones molares predeterminadas de
dicha pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos que comprende dicha composicion, y en donde una desviacion
entre dicha frecuencia de aparicion de dichas secuencias de oligonucleétidos molde sintéticas y dicha distribucion
esperada indica una potencial amplificacion de acidos nucleicos no uniforme entre miembros del conjunto de
cebadores oligonucleétidos;

(f) generar un conjunto de valores de correccion para un conjunto de secuencias de oligonucledtidos molde
sintéticas y secuencias de moléculas de acido nucleico reordenadas amplificadas por dichos miembros del conjunto
de cebadores oligonucleotidos que tienen dicho potencial de amplificaciéon de acidos nucleicos no uniforme indicado,
en donde dicho conjunto de valores de correccion corrige el sesgo de la amplificacion en dicha reaccién de PCR
multiplexada; y

(g) opcionalmente aplicar dicho conjunto de valores de correccién a dicha frecuencia de aparicion de dichas
secuencias de moléculas de acido nucleico reordenadas para corregir el sesgo de la amplificacion en dicha reaccion
de PCR multiplexada.

16. Un kit, que comprende:

reactivos que comprenden: una composicion que comprende dicha pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos y
dicho conjunto de cebadores oligonucleétidos segun la reivindicacion 6 o 7;

instrucciones para determinar un potencial de amplificacion de acidos nucleicos no uniforme entre miembros del
conjunto de cebadores oligonucledtidos que son capaces de amplificar moléculas de acido nucleico reordenadas
que codifican uno o mas receptores del sistema inmunitario adaptativo en una muestra biolégica que comprende
moléculas de acido nucleico reordenadas de células linfoides de un sujeto mamifero, opcionalmente en donde el kit
comprende ademas instrucciones para la correccion de uno o mas miembros del conjunto de cebadores
oligonucledtidos que tienen una potencial amplificaciéon de acido nucleico no uniforme, o instrucciones para
cuantificar el niumero de moléculas de acido nucleico reordenadas que codifican el receptor del sistema inmunitario
adaptativo en la muestra.

17. Un kit, que comprende:

reactivos que comprenden una composicion que comprende dicha pluralidad de oligonucleétidos molde sintéticos
segun la reivindicacion 6 o 7, y un conjunto de cebadores oligonucleétidos proporcionados en cantidades que se han
corregido para la potencial amplificacion de acido nucleico no uniforme; e

instrucciones para usar dicha pluralidad de oligonucledtidos molde sintéticos y conjunto de cebadores
oligonucledtidos para amplificar una pluralidad de moldes bioldgicos reordenados.
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