


	INFORME DE BÙSQUEDA DE PATENTES PARA EL No de Radicación: 14-0085781

	CRITERIOS PARA LA BÙSQUEDA (anexar pantallazo o reporte en PDF, junto con los boleanos utilizados)

	  Palabras clave utilizadas
	“antibodies anti-MICA and cancer” “antibodies Anti-angipoyetin-2 and cancer”

	CLASIFICACIONES  INTERNACIONALES UTILIZADAS PARA LA BÚSQUEDA
	A61K 39/395

	BASES DE DATOS CONSULTADAS. 

	Google patents
	Espacent
	WIPO
	Science Direct

	INFORMES DE EXÁMENES REALIZADOS EN OTRAS OFICINAS (documentos patentes, literatura no patente etc…)

	Oficina
	Fecha del examen o de   reporte de búsqueda de documentos
	Anterioridades encontradas para el examen o reportados en el examen de búsqueda(relacionarlos todos)
	Reiv. afectadas
	RELEVANCIA
(requisito que afecta)
	FUERON TENIDOS EN CUENTA PARA EL EXAMEN EN LA OFICINA COLOMBIANA


	
	
	
	
	
	SI 
	NO

	EUROPEA
	30/09/2011
	US20100189711
	Documento A
	NA
	
	X

	
	
	US2003099647
	Documento A
	NA
	
	X

	
	
	US2006246071
	Documento A
	NA
	
	X

	
	
	US2008148432
	Documento A
	NA
	
	X

	
	
	US2005053608
	Documento A
	NA
	
	X

	
	
	US2009252729
	Documento A
	NA
	
	X

	
	
	US2006024297
	Documento A
	NA
	
	X

	
	
	US2005233391
	Documento A
	NA
	X
	

	
	
	US2010111973
	Documento A
	NA
	
	X

	
	
	US2009226447
	Documento A
	NA
	X
	

	USPTO
	No se ha realizado
	NA
	NA
	NA
	NA
	NA

	DOCUMENTOS ADICIONALES ENCONTRADOS POR EL EXAMINADOR   DE ACUERDO A LOS CRITERIOS DE BÙSQUEDA.

	Jinushi M., et al. “Therapy-induced antibodies to MHC class I chain-related protein A antagonize immune suppression and stimulate antitumor cytotoxicity” 9190–9195, PNAS vol. 103 no. 24 www.pnas.org/cgi/doi/10.1073/pnas.0603503103

	US 20060246071 “Antibodies directed to angiopoietin-1 and angiopoietin-2 and uses thereof” 14/Diciembre/2010

	Schoenfeld J., et al. “Active Immunotherapy Induces Antibody Responses That Target Tumor Angiogenesis” Cancer Res; 70(24) doi: 10.1158/0008-5472.CAN-10-1852. 10/septiembre/2009

	BÚSQUEDA DE SECUENCIAS
Número de depósito / patente y N° de secuencia
% de identidad

	SEQ ID NO
(de la solicitud)
	NCBI
	The Lens
	EMBL-EBI
	DDJB
	Genome Quest

	11
	US 7628986/SEQ ID NO:146
	
	
	
	

	
	98%
	
	
	
	

	65
	US 7628986/SEQ ID NO:146
	
	
	
	

	
	91%
	
	
	
	

	151
	US 6680209/SEQ ID NO: 86
	
	
	
	

	
	90%
	
	
	
	

	170
	US8563694/SEQ ID NO: 47
	
	
	
	

	
	90
	
	
	
	

	206
	US 8101724/SEQ ID NO: 96
	
	
	
	

	
	91%
	
	
	
	

	224
	WO2008009960/
	
	
	
	

	
	94%
	
	
	
	



Las demás secuencias de la solicitud no tienen una identidad significativa con cualquiera de las registradas en las bases de datos.

CRITERIOS DE BÚSQUEDA / UNIDAD DE INVENCIÓN (Pantallazos)

Los secuencias de las cadenas pesadas reclamadas en la solicitud no tienen unidad de invención como lo muestra el alineamiento y la tabla 1.

[image: ]

Tabla No: 1

	SEQ ID NO:
	151
	170
	29
	47
	206
	65
	224
	11
	83
	189

	151
	100.00
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	170
	81.65
	100.00
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	29
	52.78
	57.94
	100.00
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	47
	52.34
	57.94
	92.79
	100.00
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	206
	53.70
	58.88
	91.96
	88.29
	100.00
	 
	 
	 
	 
	 

	65
	51.85
	57.01
	92.86
	85.59
	85.71
	100.00
	 
	 
	 
	 

	224
	52.68
	56.07
	83.78
	81.08
	81.98
	83.78
	100.00
	 
	 
	 

	11
	60.19
	64.49
	62.50
	63.06
	60.71
	61.61
	59.46
	100.00
	 
	 

	83
	57.94
	63.21
	52.34
	50.94
	52.34
	52.34
	49.06
	60.75
	100.00
	 

	189
	32.00
	32.00
	16.00
	20.00
	16.00
	20.00
	28.00
	24.00
	20.00
	100.00



Las secuencias que presentan unidad de invención son:
A) SEQ ID Nos: 170 y 151
B) SEQ ID Nos: 47, 29, 206, 65, 22, 65

[image: ]

Las secuencias de las cadenas livianas reclamadas en la solicitud no tienen unidad de invención como lo muestra el alineamiento y la tabla 2.

Tabla No. 2

	SEQ ID NO:
	20
	56
	204
	38
	222
	74
	149
	168
	2
	186

	20
	100.00
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	56
	84.30
	100.00
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	204
	78.38
	72.07
	100.00
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	38
	79.49
	75.21
	71.17
	100.00
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	222
	81.20
	73.50
	70.91
	76.72
	100.00
	 
	 
	 
	 
	 

	74
	72.73
	65.29
	63.96
	68.38
	68.38
	100.00
	 
	 
	 
	 

	149
	53.91
	46.96
	48.18
	52.68
	53.10
	44.83
	100.00
	 
	 
	 

	168
	55.65
	49.57
	50.00
	54.46
	54.87
	46.55
	75.21
	100.00
	 
	 

	2
	53.91
	47.83
	49.09
	54.46
	52.21
	46.55
	72.41
	70.69
	100.00
	 

	186
	54.62
	47.90
	49.09
	49.14
	53.85
	45.00
	68.10
	66.38
	67.24
	100.00



Las secuencias que presentan unidad de invención son:
A) SEQ ID Nos: 56, 20, 204, 38 y 222

Identificación de los CDRs dentro de las secuencias reclamadas.

Anticuerpos Anti-MICA
>SEQ_ID_NO_2
QVQLQQWGAGLLKPSETLALTCAVSGGSFTDHYWSWIRQAPGKGLEWIGEINHSGVTNYNPSLKSRLTISVDTSKSQFSLRLTSVTAADTALYYCAKTGLYYDDVWGTFRPRGGFDS (SEQ ID NO: 8) WGQGTLVTVSS
>SEQ_ID_NO_20
EVQLVESGGGLVQPGGSLRLSCAASGFTFSSYAMSWVRQAPGKGLEWVSGIYWSGGSTYYADSVKGRFTISRDISKNTLYLQMNSLRADDTAVYYCARGDYYGSGAHFDYWGQGTLVTVSS
>SEQ_ID_NO_38
EVQLVESGGGLVQPGGSLRLSCAASGFTFSNNWMHWVRQAPGKGLEWISEIRSDGNFTRYADSMKGRFTISRDNAKSTLYLQMNSLRVEDTGLYYCARDYPYSIDYWGQGTLVTVSS
>SEQ_ID_NO_56
EVQLVESGGGLVQPGGSVRLSCAASGFILSNFAMSWVRQAPGKGLDWVSGNFGGRENTYYADSVKGRFTISRDSSKSTLYLQMNNLRAEDTAVYYCARGDYHGSGAHFDYWGQGILVTVSS
>SEQ_ID_NO_74
EVQLVESGGGLIQPGGSLRLSCATSGFTFRTSSMSWVRRAPGKGLEWVSAIGAESHDTHYTDSAEGRFTISKDYSKNTVYLQMNGLRVDDTAIYYCAHHYYYGSRQKPKDWGDAFDMWGQGTMVSVSS
>SEQ_ID_NO_149
QVQLQESGPGLVEPSGTLSLTCTVSGGSISRSNWWSWVRQPPGEGLEWIGEIHHIGRSSYNPSLKSRVTMSVDKSQNQFSLRLTSVTAADTAVYYCAKNGYYAMDVWGQGTTVTVSS
>SEQ_ID_NO_168
QVQLQESGPGLVKPSGTLSLTCAVSGASITNGAWWSWVRQPPGKGLEWIGEIYLNGNTNSNPSLKSRVIISVDKSKNHFSLTLNSVTAADTAVYYCAKNAAYNLEFWGQGALVTVSS
>SEQ_ID_NO_186
QVQLQESGPGLVKPSENLSLTCTVSDASMSDYHWSWIRQAAGKGLEWIGRMYSTGSPYYKPSLKGRVTMSIDTSKNQFSLKLASVTAADTAIYYCASGQHIGGWVPPDFWGQGTLVTVSS
>SEQ_ID_NO_204
EVQLLESGGGLVQPGGSLRLSCAASGFTFSSYGLTWIRQAPGKGLEWVSSISGSGNNTYYADSVKGRFTISRDKVKKTLYLQMDSLTVGDTAVYYCLGVGQGHGIPVIVSS
>SEQ_ID_NO_222
EVQLVESGGGLIQPGGSLRLSCAASGFLISSYFMSWVRQAPGKGPEWVSVIYSDGSTYYVDSVKGRFTISTDNSKNTLYLQMNSLRAEDTARYYCATRHLNYDGDHWGQGTLVTVSSASTK
Anticuerpos Anti-Ang-2
>SEQ_ID_NO_11
DIVMTQSPDSLAVSLGERATINCKSSQSILYSSDNKNYLAWYQHKPGQPPKLLFYWASIRESGVPDRFSGGGSGTDFTLTISSLQAEDVAVYYCQQYYSPPCSFGQGTKLEIQ
>SEQ_ID_NO_151
EIVLTQSPGTLSLSPGERATLSCRASQSVSSDFLAWYQQKPGQAPRLLIYATSFRATGISDRFSGSGSGTDFSLTINRLEPEDFAVYYCQHYRSSPPWYTFAQGTKLDMRRTVAAPSV
>SEQ_ID_NO_170
EIVLTQSPGTLSLSPGERATLSCRASQTVSSPYVAWYQQKRGQAPRLLIYGASTRATGIPDRFSGSGSGTDFTLTISRLEPEDFAVYYCQQYDRSYYYTFGQGTKLEIK
>SEQ_ID_NO_202
GQGTKVEVKR
>SEQ_ID_NO_206
DIVMTQTPLSSPVTLGQPASISCRSSQSLVHRDGNTYLSWFLQRPGQAPRLLIYRISNRFSGVPDRFSGSGAGTDFTLKISRVEAEDVGVYYCMQATQIPNTFGQGTKLEIK
>SEQ_ID_NO_224
DVVMTQSPLSLPVTLGQPASISCRSSQSLVHSDGNTYLNWFHQRPGQSPRRLIYKVSKRDSGVPDRFSGSGSGSDFTLKISRVEAEDVGIYYCMQGTHWPTFGQGTKVEIKRTVAA
>SEQ_ID_NO_29
DIVMTQTPLSSPVTLGQPASISCRSSQSLVHSDGNTYLSWLQQRPGQPPRLLIYQISNRFSGVPDRFSGSGAGTDFTLKISRVEAEDVGVYYCMQGTQFPRTFGQGTKVEIK
>SEQ_ID_NO_47
DIVMTQTPLSSPVTLGQPASISCTSSQSLVHSNGNTYLSWLQQRPGQPPRLLIYEISKRVSGVPDRFSGSGAGTDFTLKISRVEAEDVGVYYCMQGKQLRTFGQGTKLEIK
>SEQ_ID_NO_65
DIVMTQSPLSSPVILGQPASISCRSSQSLLHSDGNTYLSWLHQRPGQPPRLLIYQISNRFSGVPDRFSGSGTGTDFTLKISRVEAEDAGIYYCMQGTEFPRTFGQGTKVEIK
>SEQ_ID_NO_83
DIQMTQSPSSVSASVGDRVTITCRASQDISTWLTWYQQRAGKAPNLLIYGASTLEDGVPSRFSGSGSGTDFTLTIDSLQPDDFATYYCQQSHSFPYTFGQGTQLGIS
>SEQ_ID_NO_224
DVVMTQSPLSLPVTLGQPASISCRSSQSLVHSDGNTYLNWFHQRPGQSPRRLIYKVSKRDSGVPDRFSGSGSGSDFTLKISRVEAEDVGIYYCMQGTHWPTFGQGTKVEIKRTVAA

Las secuencias no comparten de ambos anticuerpos no comparten CDRs comunes.
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se0.10 10 20 EVQLVESGGGLVQPGGSLRLSCAASGF TFS- SYAISHVRQAPGKGLEINSGIVUSGGSTY 59 1
Se0 100 56 EVQLVESGGGLVQPGGSVRLSCAASGF LS NFASHVRQAPGKGLOINSGHFGGRENTY 59 5
SEQID MO 263 EVOLLESGGGLVQPGGSLRLSCAASGFTFS - SYGLTUIRQAPGKGLEWSSISGSGITY 59
SEQ IO N0 74 EVQLVESGGGLIQPGGSLRLSCATSG TFR-TSSHSHVRRAPGKGLEINSATGAESHDTH 59 3
Seq 100 38 EVQLVESGGGLVQPGGSLRLSCAASGF TS -MMHIVRQAPGKGLENISEIRSDGNFTR 59 4 Seaono [ i o] 2] & 208 & 2a] & 199
SEQIDNO222  EVOLVESGGGLIQPGGSLRLSCAASGFLIS-SYFHSUVRQAPGKGREWVSVIVSDG-STY 58
SEQIDMO149  QUOLOESGPGLVEPSGTLSLICTVSGGSISRSIAISHVRQPPGEGLEHIGETHHIG-RSS 59 5 1511100.00
SEQIDNO168  QUOLOESGPGLVKPSGTLSLTCAVSGASITNGAMISHVRQPPGKGLEWIGEIVLNG-NTH 59 5 170[81.65 [100.00
S 002 QUQLQQUGAGLLKPSETLAL TCAVSGGSFT-DHYHSHIRQAPGKGLENIGEIMSG-TH 58 B o275 Ts758 110000
SEQIDNO1E6  QUOLQESGPGLVKPSENLSLTCTVSDASHS-DYISHIRQAAGKGLENIGRINSTG-SPY 55 78 |57 X
s s - - s 47]52.34 |57.94 9279 [100.00
9 206[53.70_|58.88 [91.96 [88.29 [100.00
SEQIDNO20  VADSVIGRFTISRDISKNTLYLQHNSLRADDTAVYYCARGDYYGSGHH-- 10 65[51.85 [57.01 [92.86 [8s.59 |85.71 [100.00
SEQIDNOS6  VADSVIGRFTISRDSSKSTLYLQUWILRAEDTAVYYCARGDYHGSGAH- " 228]52.68 [56.07 [83.78 [s1.08 [s1.98 [83.78 10000
SEQID MO 264 VADSVIGRFTISROKVKKTLYLQUDSLTVGDTAVYYCL----GVG.
SEQIDNO74  YTDSAEGRFTISKDYSKNTUYLQUNGLRVDDTAIYYCAHHYVYGSROKPKOKGDAFDING 119 12 11/60.19 l64.49 l62.50 [63.06 [60.71 l61.61 |5946 100.00
SEQIDNO3  VADSYGRFTISRONAKSTLYLQHNSLRVEDTGLYYCARDYPYSID-- 13 83[57.94 [63.21 [52.34 [50.94 [52.34 [52.34 [49.06 |60.75 [100.00
SEQIDNO222  YVDSVKGRFTISTONSKNTLYLQHNSLRAEDTARYYCATRHLAYDG
v bty v 1 169(32.00 [32.00 [16.00 [20.00 [16.00 [20.00 [28.00 [24.00 [20.00 [100.00
SEQIDNO168  SNPSLKSRVIISVOKSKNHFSLTLNSVTAADTAVYYCAK- 15
SeQ 1002 VNPSLKSRLTISVDTSKSQFSLRLTSVTAADTALYYCAK- e
SEQIDNO 185 VKPSLKGRVISIOTSKIQFSLKLASVTAADTATYYCASGOHIGGIVPP-
S mwss - 7
- 18
seq 100,20 19 seaoNo: | 20] 56| 204 38| 222] 74| 1a5] 168] 2] 1sq]
SEQ 10 0 56 20 20[100.00
SEQI0 0 204
e 2 56[84.30 [100.00
SeQ 10 038 2 20a[78.38_[72.07 [100.00
SeQ 10 M0 222
SEQ T N0 149 B 38[79.09 [75.21 [71.17 [100.00
S moass - 17 2 222[81.20 [73.50 [70.91 [76.72 |100.00
5EQ.10.102 TFRPRGGFDSHGQGTLVTVSS -~~~ 128 25 7a]72.73 |65.29 |63.96 |68.38 |68.38 [100.00
S - -QeTLVTVSS- - 120
Semheae - e e % 149]52.91 [46.96 [48.18 [52.68 [53.10 |24.83 [100.00
e 27 168]55.65 [49.57 [50.00 [54.46 |54.87 [46.55 |75.21 [100.00
2 2]52.91 [47.83 [45.09 [54.46 [52.21 |26.55 [72.41 [70.69 [100.00
2 186]54.62 [47.90 [45.09 [49.14 |53.85 [45.00 [68.10 [66.38 |67.2 [100.00
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SEQIDN0 206 DIVHTOTPLSSPVTLGQPASISCRSSQSLVHRDGH-TYLSHFLORPGOAPRLLTVRISIR 59
SEQ_1D_No_&7 DIVATQTPLSSPVTLGQPASISCTSSQSLVHSIIGH-TYLSHLOQRPGOPPRLLIVEISKR 50
SEQ_ID 1029 DIVATQTPLSSPVTLGOPASISCRSSQSLVHSDGH-TYL SHLOQRPGOPPRLLIVQISHR 50
SEQ_1D_No_65 DIVHTQSPLSSPVILGOPASISCRSSQSLLHSDGH-TYLSHLHQRPGOPPRLLIVQISIR 50
SEQID N0 202 - -
SEQIDNO 224 DVWHTOSPLSLPVTLGQPASTSCRSSQSLVHSDGH- TYLIMFHQRPGOSPRRLIYKVSKR 59
SEQ_ID_No_11 DIVTQSPDSLAVSLGERATINCKSSQSTLYSSDNKNYLAWYQAKPGOPPKLLFYHASTR 68
SEQIDNOL1S1  EIVLTQSPGTLSLSPGERATLSCRASQSVSSD-----FLAWYQQKPGOAPRLLIVATSFR 55
SEQIDNO170  EIVLTQSPGTLSLSPGERATLSCRASQTVSSP----- YVAUYQQKRGOAPRLLIVGASTR 55
SEQ_1D_1o_83 DIQTQSPSSUSASVGDRVTITCRASQDLST - - - --KLTWYQQRAGKAPNL LIYGASTL 54
SEQIDND_206  FSGVPDRFSGSGAGTOFTLKISRVEAEDVGVYYCHQATQIP--NTFGOSTKLEIK-—--- 112
SEQ_1D_No_&7 VSGVPDRESGSGAGTOF TLKISRVEAEDVGYYCHQGKQLR- - TFGQGTKLETK -~~~ 111
SEQ_ID 1029 FSGUPDRFSGSGAGTDF TLKISRVEAEDVGVYYCHOGTQRP- -RTFGOGTKVELK----- 112
SEQ_1D_No_65 FSGVPDRFSGSGTGTDF TLKISRVEAEDAGTYYCHOGTEFP- -RTFGQGTKVELK----- 112
SEQID N0 202 - GOSTKVEVKR---- 10
SEQIDNO_224  DSGVPDRFSGSGSGSDFTLKISRVEAEDVGIYYCUQSTHP---TFGOSTKVEIKRTVAA 116
SEQ_ID_No_11 ESGVPDRFSGGGSGTDFTLTISSLOAEDVAVYYCQOYYSPP--CSFGOGTKLETQ- ---- 113
SEQIDNO1S1  ATGISDRFSGSGSGTOFSLTINRLEPEDFAVYYCQHYRSSPPINTFAQSTKLOVRRTVAA 115
SEQIDNOL170  ATGIPDRFSGSGSGTOFTLTISALEPEDFAVYYCQQYDRS-VYYTFGOSTKLEIK-—--- 109
SEQ_1D_1o_83 EDGPSRFSGSGSGTDFTLTIDSLOPDDFATYYCQQSHSF --PYTFGOGTQLGIS- -~~~ 167
SEQ_ID_1i0_205

SEQ_1D_No_&7

SEQ_ID 1029

SEQ_1D_No_65

SEQ 1D 10202

SEQ_ID_N0_224
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SEQIDNOL1S1  PsV 118

SEQ_1D_No_170

SEQ_1D_1o_83
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1 186]55.46 [47.50 [49.09 [45.00 [48.26 |53.85 [68.10 5038 [67.24 [100.00[100.00
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Celdavincul... [Entrada Hipervineulo  Hipervinculo.
Estilos
a R s T u v w
1:00 20 100.00 8430 7838 77
200 56 84.30 100.00 7207 65.29
200 204 78.38 7207 100.00 62.96
400 787273 65.29 62.96 100.00
500 87778 7265 717 6752
600 2228205 7350 7091 6838
7:00 149 53.91 46.96 4818 a3
800 168 55.65 50.43 50.00 4655
900 25391 4783 49.09 4655
10:00 186 55.46 4790 49.09 45.00
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