
 
 

 
 
 

INFORME DE BÚSQUEDA DE PATENTES  

N° de solicitud: 16103254 

CRITERIOS PARA LA BÚSQUEDA (anexar pantallazo o reporte en PDF, junto con los boléanos utilizados**) 

  Palabras clave utilizadas 
 Anti PD-L1 antibody, cancer, stable formulation, sucrose  
Solicitante: Genentech 

CLASIFICACIONES UTILIZADAS PARA 
LA BÚSQUEDA  

CIP: A61K 39/395; C07K 16/28 

CPC (Opcional):  

DOCUMENTOS CONSIDERADOS RELEVANTES (documentos patentes, literatura no patente, etc…) 

Informes/Base de 
datos 

N° de solicitud/ 
Autor* 

Fecha de 
Publicación/Presentación 

(DD/MM/AAAA) 

Reiv. afectadas (con indicación, si procede, de 
las partes relevantes) 

Categoría 
especiales 

de los 
documento
s citados** 

SIPI 

11064204 
14043469 
14286019 
15089268 
15241623 

24/11/2011 
28/02/2014 
30/12/2014 
21/04/2015 
09/10/2015 

 

A 
A 
A 
A 
A 
 

EPO 

WO2013/019906 

 
7/Febrero/2013 

1-32 y 35-40 Y 

WO2013/093809 27/Junio/2013 

1-32 y 35-40 Y 

WO2012/003470 5/Enero/2012 

1-32 y 35-40 Y 

** Categorías especiales de documentos citados: 

 “A” documento que define el estado general de la técnica no considerado 
como particularmente relevante. 
“E” solicitud de patente o patente anterior pero publicada en la fecha de 
presentación internacional o en fecha posterior. 
 “P” documento publicado antes de la fecha de presentación internacional 
pero con posterioridad a la fecha de prioridad reivindicada. 

 “X” documento particularmente relevante; la invención reivindicada no 
puede considerarse nueva o que implique una actividad inventiva por 
referencia al documento aisladamente considerado. 
“Y” documento particularmente relevante; la invención reivindicada no 
puede considerarse que implique una actividad inventiva cuando el 
documento se asocia a otro u otros documentos de la misma 
naturaleza, cuya combinación resulta evidente para un experto en la 
materia. 
 

 
Literatura no patente 
*Se incluye entre otros, toda la referencia de la 
literatura no patente. 
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Alineamientos: 
 
CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

16103254_SEQ_ID_6      ------------------------------------------------------------ 

16103254_SEQ_ID_5      ------------------------------------------------AWISPYGGSTYY 

D1_SEQ_ID_26           EVQLVESGGGLVQPGGSLRLSCAASGFTFSDSWIHWVRQAPGKGLEWVAWISPYGGSTYY 

16103254_SEQ_ID_4      -------------------------GFTFSDSWIH------------------------- 

                                                                                    

 

16103254_SEQ_ID_6      --------------------------------------RHWPGGFDY------------- 

16103254_SEQ_ID_5      ADSVKG------------------------------------------------------ 

D1_SEQ_ID_26           ADSVKGRFTISADTSKNTAYLQMNSLRAEDTAVYYCARRHWPGGFDYWGQGTLVTVSSAS 

16103254_SEQ_ID_4      ------------------------------------------------------------ 

                                                                                    

 

16103254_SEQ_ID_6      ------------------------------------------------------------ 

16103254_SEQ_ID_5      ------------------------------------------------------------ 

D1_SEQ_ID_26           TKGPSVFPLAPSSKSTSGGTAALGCLVKDYFPEPVTVSWNSGALTSGVHTFPAVLQSSGL 

16103254_SEQ_ID_4      ------------------------------------------------------------ 

                                                                                    



 

16103254_SEQ_ID_6      ------------------------------------------------------------ 

16103254_SEQ_ID_5      ------------------------------------------------------------ 

D1_SEQ_ID_26           YSLSSVVTVPSSSLGTQTYICNVNHKPSNTKVDKKVEPKSCDKTHTCPPCPAPELLGGPS 

16103254_SEQ_ID_4      ------------------------------------------------------------ 

                                                                                    

 

16103254_SEQ_ID_6      ------------------------------------------------------------ 

16103254_SEQ_ID_5      ------------------------------------------------------------ 

D1_SEQ_ID_26           VFLFPPKPKDTLMISRTPEVTCVVVDVSHEDPEVKFNWYVDGVEVHNAKTKPREEQYAST 

16103254_SEQ_ID_4      ------------------------------------------------------------ 

                                                                                    

 

16103254_SEQ_ID_6      ------------------------------------------------------------ 

16103254_SEQ_ID_5      ------------------------------------------------------------ 

D1_SEQ_ID_26           YRVVSVLTVLHQDWLNGKEYKCKVSNKALPAPIEKTISKAKGQPREPQVYTLPPSREEMT 

16103254_SEQ_ID_4      ------------------------------------------------------------ 

                                                                                    

 

16103254_SEQ_ID_6      ------------------------------------------------------------ 

16103254_SEQ_ID_5      ------------------------------------------------------------ 

D1_SEQ_ID_26           KNQVSLTCLVKGFYPSDIAVEWESNGQPENNYKTTPPVLDSDGSFFLYSKLTVDKSRWQQ 

16103254_SEQ_ID_4      ------------------------------------------------------------ 

                                                                                    

 

16103254_SEQ_ID_6      ---------------------------- 

16103254_SEQ_ID_5      ---------------------------- 

D1_SEQ_ID_26           GNVFSCSVMHEALHNHYTQKSLSLSPGK 

16103254_SEQ_ID_4      ---------------------------- 

                                                    

 
 
CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

16103254_SEQ_ID_3      ------------------------------------------------------------ 

16103254_SEQ_ID_2      -------------------------------------------------SASFLYS---- 

D1_SEQ_ID_27           DIQMTQSPSSLSASVGDRVTITCRASQDVSTAVAWYQQKPGKAPKLLIYSASFLYSGVPS 

16103254_SEQ_ID_1      -----------------------RASQDVSTAVA-------------------------- 

                                                                                    

 

16103254_SEQ_ID_3      ----------------------------QQYLYHPAT----------------------- 

16103254_SEQ_ID_2      ------------------------------------------------------------ 

D1_SEQ_ID_27           RFSGSGSGTDFTLTISSLQPEDFATYYCQQYLYHPATFGQGTKVEIKRTVAAPSVFIFPP 

16103254_SEQ_ID_1      ------------------------------------------------------------ 

                                                                                    

 

16103254_SEQ_ID_3      ------------------------------------------------------------ 

16103254_SEQ_ID_2      ------------------------------------------------------------ 

D1_SEQ_ID_27           SDEQLKSGTASVVCLLNNFYPREAKVQWKVDNALQSGNSQESVTEQDSKDSTYSLSSTLT 

16103254_SEQ_ID_1      ------------------------------------------------------------ 

                                                                                    

 

16103254_SEQ_ID_3      ---------------------------------- 

16103254_SEQ_ID_2      ---------------------------------- 

D1_SEQ_ID_27           LSKADYEKHKVYACEVTHQGLSSPVTKSFNRGEC 

16103254_SEQ_ID_1      ---------------------------------- 

 
 


