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PATENTKRAV
1. Fremgangsmate for & forutsi én eller flere immunogene aminosyremodifikasjoner som er
nyttige for vaksinasjon, hvori modifikasjonene er i et protein omfattende et tumorassosiert
neoantigen til en pasient, fremgangsmaten omfattende trinnene:

a) a fastsla en score for binding av et modifisert peptid som er et fragment av et modifisert
protein til ett eller flere molekyler av MHC-klasse 11 til pasienten,

b) a fastsla en score for ekspresjon eller overflod av det modifiserte proteinet, hvori det
a fastsla scoren for ekspresjon eller overflod av det modifiserte proteinet omfatter a bestemme
ekspresjonsnivaet til proteinet som modifikasjonen er knyttet til og bestemme frekvensen til det
modifiserte proteinet blant proteinet som modifikasjonen er knyttet til, hvori frekvensen til det
modifiserte proteinet blant proteinet som modifikasjonen er knyttet til bestemmes ved a
bestemme variantallelfrekvensen, og

c) a forutsi én eller flere immunogene aminosyremodifikasjoner,

hvori scoren for binding av peptidet til molekylet av MHC-klasse Il gjenspeiler en
sannsynlighet for binding av peptidet til molekylet av MHC-klasse I,

hvori variantallelfrekvensen er summen av detekterte sekvenser, spesielt lesninger, som
dekker mutasjonsstedet og barer mutasjonen delt med summen av alle detekterte sekvenser,
spesielt lesninger, som dekker mutasjonsstedet,

hvori for a fastsla en score for ekspresjon eller overflod av et modifisert protein
multipliseres en score for ekspresjonsnivaet til proteinet som modifikasjonen er knyttet til med
en score for frekvensen til det modifiserte proteinet blant proteinet som modifikasjonen er knyttet
til,

hvori & forutsi immunogene aminosyremodifikasjoner refererer til en forutsigelse om
hvorvidt et peptid omfattende slike aminosyremodifikasjoner vil vaere immunogene og dermed

nyttige som epitop ved vaksinasjon.

2. Fremgangsmate for & velge og/eller rangere immunogene aminosyremodifikasjoner som
er nyttige for vaksinasjon, hvori modifikasjonene er i et protein omfattende et tumorassosiert
neoantigen til en pasient, fremgangsmaten omfattende trinnene:

a) a fastsla en score for binding av et modifisert peptid som er et fragment av et modifisert
protein til ett eller flere molekyler av MHC-klasse 11 til pasienten,

0g

b) a fastsla en score for ekspresjon eller overflod av det modifiserte proteinet, hvori det

a fastsla scoren for ekspresjon eller overflod av det modifiserte proteinet omfatter a bestemme
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ekspresjonsnivaet til proteinet som modifikasjonen er knyttet til og bestemme frekvensen til det
modifiserte proteinet blant proteinet som modifikasjonen er knyttet til, hvori frekvensen til det
modifiserte proteinet blant proteinet som modifikasjonen er knyttet til bestemmes ved a
bestemme variantallelfrekvensen,

hvori fremgangsmaten omfatter a utfere trinn a) og b) pa to eller flere forskjellige
modifikasjoner, og hvori fremgangsmaten videre omfatter trinnet:

c) a velge og/eller rangere immunogene aminosyremodifikasjoner nyttige for
vaksinasjon,

hvori scoren for binding av peptidet til molekylet av MHC-klasse Il gjenspeiler en
sannsynlighet for binding av peptidet til molekylet av MHC-klasse I,

hvori variantallelfrekvensen er summen av detekterte sekvenser, spesielt lesninger, som
dekker mutasjonsstedet og baerer mutasjonen delt med summen av alle detekterte sekvenser,
spesielt lesninger, som dekker mutasjonsstedet,

hvori for & fastsla en score for ekspresjon eller overflod av et modifisert protein,
multipliseres en score for ekspresjonsnivaet til proteinet som modifikasjonen er knyttet til med
en score for frekvensen til det modifiserte proteinet blant proteinet som modifikasjonen er knyttet
til.

3. Fremgangsmaten ifalge krav 2, som omfatter 2 sammenligne scorene til de to eller flere
forskjellige modifikasjonene, hvori scorene for de to eller flere forskjellige modifikasjonene
fortrinnsvis sammenlignes ved & rangere de forskjellige modifikasjonene etter deres

bindingsscore for MHC-klasse II.

4, Fremgangsmaten ifglge et hvilket som helst av kravene 1 til 3, som omfatter & utfgre trinn
a) pa to eller flere forskjellige modifiserte peptider, de to eller flere forskjellige modifiserte
peptidene omfattende de(n) samme modifikasjonen(e).

5. Fremgangsmaten ifglge krav 4, hvori

de to eller flere forskjellige modifiserte peptidene omfattende de(n) samme
modifikasjonen(e) omfatter forskjellige fragmenter av et modifisert protein, de forskjellige
fragmentene omfattende de(n) samme modifikasjonen(e) til stede i proteinet, og/eller

de to eller flere forskjellige modifiserte peptidene omfattende de(n) samme

modifikasjonen(e) omfatter forskjellige potensielle bindingsfragmenter av et modifisert protein
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av MHC-klasse 11, fragmentene omfattende de(n) samme modifikasjonen(e) til stede i proteinet,
ogl/eller
de to eller flere forskjellige modifiserte peptidene omfattende de(n) samme

modifikasjonen(e) varierer i lengde og/eller posisjon til modifikasjonen(e).

6. Fremgangsmaten ifalge krav 4 eller 5, videre omfattende a velge det/de modifiserte
peptidet/peptidene fra de to eller flere forskjellige modifiserte peptidene omfattende de(n)
samme modifikasjonen(e) som har en sannsynlighet eller har den hgyeste sannsynligheten for

binding til ett eller flere molekyler av MHC-klasse I1.

7. Fremgangsmaten ifglge et hvilket som helst av kravene 4 til 6, hvori den beste scoren for
binding til ett eller flere molekyler av MHC-Klasse 1l av de to eller flere forskjellige modifiserte

peptidene omfattende de(n) samme modifikasjonen(e) tilordnes modifikasjonen(e).

8. Fremgangsmaten ifalge et hvilket som helst av kravene 1 til 7, hvori bestemmelsen av
ekspresjonsnivaet til proteinet som modifikasjonen er knyttet til og/eller bestemmelsen av
frekvensen til det modifiserte proteinet blant proteinet som modifikasjonen er knyttet til utfares
pa RNA-nivaet.

9. Fremgangsmaten ifglge et hvilket som helst av kravene 1 til 8, hvori det modifiserte
peptidet omfatter et fragment av et modifisert protein, fragmentet omfattende modifikasjonen(e)
til stede i proteinet.

10. Fremgangsmaten ifalge et hvilket som helst av kravene 1 til 9, videre omfattende &

identifisere ikke-synonyme mutasjoner i én eller flere proteinkodende regioner.

11. Fremgangsmaten ifglge et hvilket som helst av kravene 1 til 10, hvori
aminosyremodifikasjoner identifiseres ved delvis eller fullstendig sekvensering av genomet eller
transkriptomet til én eller flere celler slik som én eller flere kreftceller og eventuelt én eller flere
ikke-kreftholdige celler og a identifisere mutasjoner i én eller flere proteinkodende regioner.

12. Fremgangsmaten ifglge krav 10 eller 11, hvori mutasjonene er somatiske mutasjoner

og/eller kreftmutasjoner.
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