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Supplementary Figure S1. Specific binding of the selected scFvs to target antigens. Phage ELISA was performed to
verify the reactivity of the selected scFvs to SARS-CoV-2 BA.2 RBD (A) or the cross-species reactivity of the selected
scFvs to human and mouse CD155 (hCD155 and mCD155) (B). Bovine serum albumin (BSA) was used as a negative
control.
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Supplementary Figure S2. Abundance of each variable domain subfamily observed in the scFvs selected from the
constructed library. Following the germline classification of the antibody sequences selected from the library, each VH
(A) and Vk (B) subfamily was depicted as percentage bar graphs.



Supplementary Table S1. Primers used for the construction of human combinatorial antibody library.

Primer name

5’ to 3’ Sequence

Primers for VH germline genes

HSCVH1-FL
HSCVH2-FL
HSCVH35-FL
HSCVH3a-FL
HSCVH4-FL
HSCVH4a-FL
VH1 Fw

VH1 Fw_2
VH157 Fw
VH2 Fw

VH4 Fw

VH6 Fw
HSCG1234-B
HSCM-B

GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGCAGGTGCAGCTGGTGCAGTCTGG
GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGCAGATCACCTTGAAGGAGTCTGG
GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGGAGGTGCAGCTGGTGSAGTCTGG
GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGGAGGTGCAGCTGKTGGAGTCTG
GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGCAGGTGCAGCTGCAGGAGTCGGG
GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGCAGGTGCAGCTACAGCAGTGGGG
GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGCAGGTCCAGCTKGTRCAGTCTGG
GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGCAGGTGCAGCTGGTGCAATCTGG
GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGCAGGTGCAGCTGGTGGARTCTGG
GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGCAGGTCACCTTGAAGGAGTCTG
GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGCAGGTGCAGCTGCAGGAGTCCG
GGTGGTTCCTCTAGATCTTCCTCCTCTGGTGGCGGTGGCTCGGGCGGTGGTGGGCAGGTACAGCTGCAGCAGTCA
CCTGGCCGGCCTGGCCACTAGTGACCGATGGGCCCTTGGTGGARG
CCTGGCCGGCCTGGCCACTAGTAAGGGTTGGGGCGGATGCACTCCC

Primers for Vi germline genes

HSCK1-F
HSCK24-F
HSCK3-F
HSCKS5-F
VK1 Fw
VK3 Fw
VK5 Fw
VK246 Fw
Vk-2 Fw
Vk-4 Fw
Vk-1Fw_2
HSCJK140-B
HSCJK20-B
HSCJK30-B
HSCJK50-B

GGGCCCAGGCGGCCGAGCTCCAGATGACCCAGTCTCC
GGGCCCAGGCGGCCGAGCTCGTGATGACYCAGTCTCC
GGGCCCAGGCGGCCGAGCTCGTGWTGACRCAGTCTCC
GGGCCCAGGCGGCCGAGCTCACACTCACGCAGTCTCC
GGGCCCAGGCGGCCGACATCCRGDTGACCCAGTCTCC
GGGCCCAGGCGGCCGAAATTGTRWTGACRCAGTCTCC
GGGCCCAGGCGGCCGAAACGACACTCACGCAGTCTC
GGGCCCAGGCGGCCGATATTGTGMTGACBCAGWCTCC
GGGCCCAGGCGGCCGATGTTGTGATGACYCAG
GGGCCCAGGCGGCCGACATCGTGATGACCCAGT
GGGCCCAGGCGGCCGCCATCCGGTTGACCCAGT
GGAAGATCTAGAGGAACCACCTTTGATSTCCACCTTGGTCCC
GGAAGATCTAGAGGAACCACCTTTGATCTCCAGCTTGGTCCC
GGAAGATCTAGAGGAACCACCTTTGATATCCACTTTGGTCCC
GGAAGATCTAGAGGAACCACCTTTAATCTCCAGTCGTGTCCC




Supplementary Table S2. The percentage of pairing of germline V and ] gene segments in each VH and V « of the
constructed library.

IGH] IGH] IGHJ IGH] IGHJ IGH] IGHJ IGHJ IGHJ IGHJ IGH] IGHJ IGHJ

VH 1-01 2-01 3-01 3-02 4-01 4-02 4-03 5-01 5-02 6-01 6-02 6-03 6-04
IGHV1-18 0.012 0.009 0.019 0.085 0.003 0.350 0.001 0.003 0.078 0.001 0.105 0.043 0.002
IGHV1-2 0.017 0.012 0.028 0.099 0.004 0.573 0.002 0.006 0.170 0.003 0.151 0.061 0.001
IGHV1-24 0.003 0.004 0.004 0.027 0.000 0.049 0.000 0.000 0.019 0.000 0.030 0.007 0.000
IGHV1-3 0.005 0.008 0.017 0.037 0.003 0.194 0.001 0.003 0.082 0.000 0.054 0.037 0.001
IGHV1-38-4 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGHV1-45 0.000 0.000 0.000 0.008 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000
IGHV1-46 0.013 0.010 0.011 0.094 0.003 0.387 0.001 0.004 0.088 0.001 0.080 0.030 0.000
IGHV1-58 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.008 0.000 0.000 0.002 0.000 0.003 0.001 0.000
IGHV1-69 0.044 0.065 0.064 0.239 0.007 0.745 0.002 0.014 0.214 0.003 0.388 0.148 0.002
IGHV1-69-2 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.009 0.000 0.000 0.001 0.000 0.002 0.000 0.000
IGHV1-8 0.055 0.014 0.006 0.040 0.001 0.176 0.009 0.001 0.054 0.000 0.048 0.030 0.000

IGHV1/OR15-1 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

IGHV1/OR15-2 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

IGHV1/OR15-3 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

IGHV2-26 0.028 1.005 0.100 0.412 0.009 1.968 0.003 0.018 1.493 0.007 1.150 0.218 0.004
IGHV2-5 0.293 0.486 0.562 1.893 0.097 13.331 0.236 0.147 2.455 0.003 1.274 0.448 0.009
IGHV2-70 0.008 0.025 0.094 0.293 0.011 0.984 0.002 0.033 0.340 0.001 0.269 0.106 0.002
IGHV2-70D 0.004 0.041 0.097 0.426 0.008 1.424 0.002 0.046 0.218 0.001 0.389 0.060 0.005
IGHV3-11 0.005 0.013 0.015 0.041 0.002 0.216 0.000 0.004 0.028 0.000 0.044 0.022 0.001
IGHV3-13 0.001 0.019 0.002 0.011 0.000 0.036 0.000 0.000 0.006 0.000 0.012 0.004 0.000
IGHV3-15 0.008 0.007 0.006 0.028 0.001 0.196 0.002 0.002 0.025 0.000 0.047 0.011 0.000
IGHV3-20 0.000 0.002 0.001 0.003 0.000 0.018 0.000 0.000 0.004 0.000 0.004 0.004 0.000
IGHV3-21 0.003 0.006 0.008 0.031 0.002 0.160 0.000 0.002 0.024 0.000 0.041 0.017 0.000
IGHV3-22 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGHV3-23 0.021 0.035 0.030 0.112 0.012 0.737 0.001 0.012 0.091 0.000 0.133 0.050 0.001
IGHV3-30 0.026 0.028 0.026 0.095 0.007 0.648 0.001 0.007 0.086 0.000 0.134 0.054 0.001
IGHV3-30-3 0.010 0.007 0.008 0.049 0.002 0.193 0.001 0.001 0.035 0.000 0.066 0.016 0.000
IGHV3-33 0.007 0.032 0.007 0.074 0.004 0.269 0.001 0.003 0.039 0.001 0.075 0.008 0.000
IGHV3-35 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGHV3-43 0.001 0.002 0.003 0.003 0.001 0.049 0.000 0.001 0.006 0.000 0.009 0.008 0.000
IGHV3-43D 0.001 0.001 0.002 0.003 0.001 0.025 0.000 0.001 0.004 0.000 0.015 0.004 0.000
IGHV3-47 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGHV3-48 0.007 0.014 0.015 0.055 0.004 0.280 0.000 0.005 0.041 0.000 0.052 0.025 0.000
IGHV3-49 0.007 0.005 0.003 0.018 0.001 0.126 0.000 0.003 0.020 0.000 0.024 0.018 0.000
IGHV3-52 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGHV3-53 0.004 0.008 0.008 0.030 0.001 0.110 0.000 0.001 0.016 0.000 0.032 0.010 0.000
IGHV3-64 0.001 0.002 0.002 0.004 0.000 0.031 0.000 0.000 0.004 0.000 0.005 0.002 0.000
IGHV3-64D 0.000 0.004 0.001 0.004 0.000 0.028 0.000 0.001 0.002 0.000 0.012 0.000 0.000
IGHV3-66 0.004 0.004 0.006 0.015 0.001 0.073 0.000 0.001 0.008 0.000 0.012 0.010 0.000
IGHV3-69-1 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.000 0.001 0.000 0.001 0.000 0.000
IGHV3-7 0.012 0.009 0.007 0.033 0.002 0.231 0.000 0.003 0.034 0.000 0.044 0.021 0.000
IGHV3-71 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGHV3-72 0.008 0.005 0.006 0.026 0.002 0.073 0.000 0.000 0.006 0.000 0.013 0.005 0.000
IGHV3-73 0.001 0.003 0.003 0.015 0.002 0.075 0.000 0.000 0.014 0.000 0.008 0.007 0.000
IGHV3-74 0.004 0.011 0.008 0.033 0.001 0.177 0.000 0.002 0.030 0.000 0.048 0.010 0.000
IGHV3-9 0.019 0.032 0.030 0.112 0.003 0.439 0.004 0.006 0.050 0.000 0.095 0.047 0.000
IGHV3-NL1 0.001 0.001 0.001 0.003 0.000 0.016 0.000 0.000 0.002 0.000 0.003 0.001 0.000

IGHV3/OR16-10  0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

IGHV3/OR16-8 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

IGHV4-28 0.000 0.002 0.000 0.006 0.000 0.017 0.000 0.001 0.008 0.000 0.005 0.001 0.000

IGHV4-30-2 0.003 0.014 0.010 0.025 0.002 0.118 0.000 0.002 0.040 0.000 0.020 0.005 0.000




IGHV4-30-4 0008 0034 0017 0079 0008 038 0001 0011 0118 0000 0076 0037  0.001
IGHV4-31 0011 0067 0048 0164 0027 0673 0002 0013 0174 0001 0283 0019  0.001
IGHV4-34 0188 0715 0434  1.062 0073 10667 0013 0053 2424 0024 2629 0480  0.011
IGHV4-38-2 0046 0124 0053 0229 0018 1116 0003 0014 0313 0001 0181 0079  0.002
IGHV4-39 0092 0204 0097 0574 0038 3059 0009 0048 0983 0002 0679 0212  0.003
IGHV4-4 0024 0058 0046 0189 0015 1089 0002 0024 0285 0001 0294 0035  0.001
IGHV4-55 0000 0.000 0000 0000 0000 0001 0000 0000 0000 0000 0000 0.000  0.000
IGHV4-59 0035 0281 0079 0390 0018 1447 0003 0068 0507 0001 0537 0113  0.002
IGHV4-61 0017 0091 0030 0159 0008 0835 0001 0033 0204 0001 0195 0070  0.004
IGHV4/OR15-8 0000 0001 0000 0001 0000 0015 0000 0001 0001 0000 0002  0.000  0.000
IGHV5-10-1 0001 0006 0005 0029 0001 0053 0000 0000 0017 0000 003 0001  0.002
IGHV5-51 0019 0039 0046 0266 0005 0615 0002 0009 0140 0000 0151 0051  0.001
IGHV6-1 0478 0456 0216 1917 0039 8102 0011 0061 1228 0003 2979 0124  0.005
IGHV7-4-1 0007 0013 0020 0036 0001 0264 0002 0003 0067 0000 0044 0035  0.000
IGHV7-81 0000 0.000 0000 0000 0000 0.000 0000 0000 0.000 0000 0000 0.000  0.000
Vi IGKJ1-01  IGKJ2-01  IGKJ2-02  IGKJ2-03  IGKJ2-04 IGKJ3-01 IGKJ4-01  IGKJ4-02  IGKJ5-01
IGKV1-12 0.099 0.219 0.005 0.005 0.001 0.431 0.657 0.009 1.021
IGKV1-13 0.032 0.073 0.001 0.001 0.000 0.337 0.562 0.001 1.128
IGKV1-16 0.089 0.139 0.003 0.003 0.001 0.355 0.448 0.002 0.872
IGKV1-17 0.150 0.165 0.006 0.004 0.001 0.208 0512 0.003 0.333
IGKV1-27 0.120 0.080 0.002 0.002 0.000 0.617 0535 0.002 0319
IGKV1-33 0.069 0.500 0.009 0.017 0.005 1.198 1.646 0.006 2.321
IGKV1-37 0.004 0.021 0.000 0.009 0.000 0.021 0.047 0.000 0.199
IGKV1-39 0.635 1.099 0.035 0.034 0.012 1.617 1.551 0.012 2.776
IGKV1-5 0.627 0.507 0.017 0.024 0.008 0.347 0.749 0.005 0.617
IGKV1-6 0.123 0.128 0.002 0.001 0.000 0.069 0.241 0.001 0.080
IGKV1-8 0.142 0.146 0.002 0.001 0.001 0395 0525 0.003 0.564
IGKV1-9 0.104 0.290 0.008 0.010 0.003 0919 0.958 0.005 2.695
IGKV1-NL1 0.068 0.078 0.002 0.001 0.000 0.093 0.137 0.000 0.545
IGKV1/OR-3 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGKV1/OR-4 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGKV1/OR10-1 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGKV1/OR2-1 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGKV1/OR2-108 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000
IGKV1D-12 0.010 0.041 0.002 0.000 0.000 0.089 0.137 0.001 0.246
IGKV1D-13 0.009 0.072 0.000 0.000 0.000 0.087 0.109 0.000 0.093
IGKV1D-16 0.018 0.027 0.001 0.001 0.000 0.046 0.087 0.000 0.205
IGKV1D-17 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGKV1D-43 0.003 0.005 0.000 0.000 0.000 0.115 0.026 0.000 0.093
IGKV1D-8 0.005 0.007 0.000 0.000 0.000 0.003 0.007 0.000 0.010
IGKV2-18 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.001 0.000 0.001
IGKV2-24 0.069 0.196 0.003 0.002 0.000 0.152 0.181 0.000 0.489
IGKV2-28 0.244 0.547 0.054 0.007 0.005 1.364 1.022 0.005 2.025
IGKV2-29 0.020 0.051 0.002 0.001 0.000 0.078 0.126 0.000 0.189
IGKV2-30 0.340 0.622 0.016 0.008 0.002 1.339 0.849 0.002 2.042
IGKV2-4 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGKV2-40 0.011 0.059 0.001 0.007 0.000 0.034 0.051 0.000 0.156
IGKV2D-18 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
IGKV2D-24 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.001 0.001 0.000 0.002
IGKV2D-26 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.001 0.009 0.000 0.001
IGKV2D-29 0.148 0.302 0.004 0.003 0.001 0.724 0.810 0.002 0.831
IGKV2D-30 0.017 0.039 0.000 0.001 0.000 0.091 0.058 0.000 0.206
IGKV3-11 0.102 0.182 0.005 0.003 0.005 0.874 1.164 0.003 1.640




IGKV3-15 0.462 0.723 0.022 0.012 0.005 0.848 1.449 0.014 1.641

IGKV3-20 1.164 1.695 0.056 0.030 0.009 2.969 2.976 0.009 3.316
IGKV3-7 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.001
IGKV3/OR2-268 0.004 0.008 0.000 0.000 0.000 0.011 0.016 0.000 0.016
IGKV3D-11 0.001 0.003 0.000 0.000 0.000 0.007 0.006 0.000 0.022
IGKV3D-15 0.049 0.082 0.003 0.001 0.001 0.076 0.192 0.002 0.359
IGKV3D-20 0.065 0.108 0.004 0.001 0.001 0.274 0.405 0.002 0.496
IGKV4-1 1.555 2.195 0.058 0.026 0.023 4.017 5313 0.027 6.065
IGKV5-2 0.701 1.520 0.013 0.175 0.003 1.413 1.012 0.004 0.120
IGKV6-21 0.008 0.015 0.000 0.000 0.000 0.027 0.033 0.000 0.209
IGKV6D-21 0.003 0.007 0.000 0.001 0.000 0.003 0.008 0.000 0.015
IGKV6D-41 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000
IGKV7-3 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000

The percentages of all the pairing of germline V and ] gene segments having cut-off > 0.001 are represented. In case of the pairing of the gene segments
cut-off < 0.001 were expressed as 0.000.



Supplementary Table S3. The percentage of amino acid composition at each position in HCDRs of the constructed

library.

Position A C D E F G H I K L M N P Q R S T vV W Y
H31 158 0.10 4.97 032 0.06 1658 027 068 029 0.06 0.05 996 040 0.03 1.83 36.73 25.66 0.20 0.00 0.23
H32 488 020 181 019 138 754 287 0.4 028 038 002 1503 131 0.09 186 2385 4.80 034 0.01 3252
H33 713 024 278 119 120 2760 082 0.62 0.67 029 003 330 099 021 566 1694 3.12 0.63 321 2334
H34 11.09 043 037 079 111 140 076 6.67 0.03 209 2028 026 010 005 0.13 0.74 0.80 19.79 21.61 11.49
H35 1228 213 049 0.02 0.70 2431 754 041 0.05 0.5 0.05 4.87 0.18 0.22 329 2290 522 070 473 9.77
H35a 053 039 007 003 0.05 413 002 008 0.00 083 043 031 0.02 0.00 021 290 0.52 48.67 40.79 0.02
H35b 358 022 085 0.00 0.04 43.06 1.05 041 0.03 004 0.00 2334 004 000 031 2323 272 0.61 0.00 047
H50 129 021 078 1758 191 389 6.13 329 1.09 1673 027 203 0.04 046 1957 773 179 433 290 7.99
H51 028 0.01 0.01 000 1.06 012 001 7592 0.05 137 168 0.3 0.02 0.00 006 0.65 1423 438 0.00 0.03
H52 042 017 614 011 817 042 252 232 119 049 004 1846 0.04 017 127 8.64 111 022 0.62 47.46
Hb52a 345 012 071 036 297 535 136 021 0.18 028 0.01 132 2274 122 065 778 321 046 3.83 43.78
H52b 016 0.04 031 035 0.03 194 001 012 738 064 503 055 0.01 018 7953 1.69 147 0.04 048 0.05
H52c 40.34 0.01 376 025 051 5.69 037 209 046 0.65 0.02 220 4.02 0.00 1.03 920 2580 349 0.01 0.11
H53 049 0.2 537 039 053 283 1922 160 032 043 029 428 093 086 073 2296 091 0.32 2431 13.11
H54 053 0.04 21.72 056 195 9.87 024 056 11.65 039 0.04 1215 0.05 0.38 235 3297 4.09 022 001 0.23
H55 079 0.04 2766 091 0.07 4765 0.14 0.0 0.08 0.05 002 129 0.05 0.01 066 543 0.64 035 13.60 0.45
H56 144 0.14 2547 649 077 278 125 141 096 0.18 0.06 833 015 033 224 2930 6.94 0.63 0.01 11.12
H57 335 000 023 147 029 014 044 3.01 2854 012 0.5 1000 1.57 0.65 119 230 4476 049 0.00 1.29
H58 0.61 0.07 1393 211 3.86 154 222 073 226 025 010 2411 0.14 031 2035 7.00 1.86 0.44 0.05 18.07
H59 001 019 030 0.01 125 0.05 112 0.08 005 015 000 046 005 014 003 1.06 0.04 0.07 0.00 94.92
H60 2795 0.04 032 022 002 065 026 048 055 0.18 0.07 3521 031 0.03 1.74 29.09 178 1.03 0.00 0.07
He1 240 000 831 112 0.07 067 0.13 033 011 200 0.07 0.09 57.18 7.00 031 145 9.66 9.07 0.02 0.01
He62 0.64 0.02 0.0 0.05 059 059 0.04 002 571 007 004 062 098 009 040 89.36 048 0.02 0.00 0.18
H63 013 0.01 0.00 005 889 0.05 011 0.14 0.00 6680 065 0.00 0.17 010 012 0.04 0.01 2267 0.01 0.03
He4 022 0.00 011 3.02 0.00 018 012 0.02 7473 010 037 136 0.02 1080 7.30 038 1.16 0.05 0.04 0.02
H65 0.17 0.07 0.87 038 0.02 21.71 0.06 0.2 002 001 001 294 013 000 126 6533 6.82 0.04 0.01 0.01
H95 636 045 1236 568 1.11 1856 3.11 486 1.52 424 137 132 149 246 1294 804 589 582 100 142
H96 461 042 408 3.69 205 1297 234 357 238 780 086 260 10.05 3.04 13.84 812 587 498 1.84 4.89
H97 583 1.65 514 280 314 17.11 291 351 144 478 132 281 573 172 857 963 561 584 187 859
H98 729 134 615 240 280 1677 144 339 0.69 3.68 117 327 355 153 599 11.66 6.81 637 325 10.45
H99 798 133 540 207 3.60 1578 159 239 092 464 107 323 276 127 480 14.47 6.97 512 297 11.65
H100 741 095 6.3 181 516 16.17 138 286 129 404 111 280 269 107 424 14.05 577 556 529 10.22
H100a 6.82 148 616 161 6.92 1529 218 215 090 544 142 319 421 1.02 381 1280 525 438 352 11.44
H100b 581 193 450 158 9.81 15.07 147 230 091 396 142 3.80 3.88 103 3.92 1081 476 430 6.70 12.05
H100c 534 174 4.68 141 1201 1196 210 225 1.00 5.85 138 346 4.02 070 372 8.62 442 453 513 15.67
H100d 597 270 418 2.03 1245 11.04 225 159 1.08 411 160 314 420 061 354 784 388 379 442 19.59
H100e 379 163 344 0.86 17.66 1028 223 131 098 526 327 318 3.69 117 426 6.08 226 255 6.91 19.18
H100f 451 177 3.67 093 1858 998 155 132 119 414 5.08 3.82 395 057 407 518 183 196 357 2233
H100g 455 040 292 0.82 21.78 1218 3.61 154 138 391 507 244 319 068 3.16 3.02 251 226 3.97 20.60
H100h 527 038 227 159 2547 11.06 1.69 1.08 112 349 726 264 291 081 198 297 207 140 3.65 20.89
H100i 478 053 264 043 2458 1293 1.68 133 0.27 3.62 11.45 429 1.67 024 065 197 082 181 486 19.43
H100j 530 025 030 0.06 3266 995 0.73 0.60 0.06 446 2195 026 1.26 006 038 0.76 0.64 123 651 1261
H100k 0.05 030 0.04 003 6153 0.07 003 172 0.04 456 28.04 0.04 022 005 007 076 027 193 0.7 0.21
H101 1.34 003 85.50 197 030 332 100 014 016 090 0.06 097 045 099 041 0.69 0.38 0.61 0.17 0.62
H102 047 0.58 122 0.18 3.61 0.23 250 10.22 0.13 4.19 037 143 11.23 021 028 5.87 0.66 17.55 0.07 39.00

The percentages of the amino acid composition at each position in HCDRs having cut-off > 0.01 are represented. In case of the amino acid compositions
cut-off < 0.01 were expressed as 0.00.



Supplementary Table S4. The average percentage of amino acid composition in HCDR3 of the constructed library.

Amino acid composition (%)

A C D E F G H I K L M N P Q R S T \ W Y

49 10 85 17 140 116 19 25 09 44 50 26 37 10 42 70 35 43 35 137




Supplementary Table S5. The percentage of amino acid composition at each position in LCDRs of the constructed
library.
Position A C D E F G H I K L M N P Q R S T vV W Y

L24 0.01 0.00 0.00 0.12 0.00 0.65 0.02 0.02 2325 0.04 0.10 004 001 557 69.13 010 0.46 0.01 0.46 0.00
L25 64.08 0.04 0.01 0.01 002 014 0.00 001 000 0.01 004 000 038 0.01 000 3385 099 041 0.00 0.01
L26 0.03 0.07 0.03 0.00 0.00 0.84 0.01 0.04 001 001 0.00 056 001 0.00 031 9729 0.78 0.00 0.00 0.00
L27 0.00 0.00 0.04 178 0.00 0.03 1.60 0.00 0.08 051 000 000 0.15 9447 126 0.01 0.00 0.01 0.00 0.04
L27a 0.12 0.05 0.3 0.00 0.07 0.80 0.03 044 004 001 001 281 012 000 132 8872 513 0.03 0.02 0.15
L27b 0.14 0.00 0.01 0.00 0.14 002 0.01 5.62 0.00 46.89 0.00 0.00 0.12 0.00 0.01 0.00 0.01 47.00 0.00 0.00
L27c¢ 039 0.01 0.00 0.27 4.17 0.06 0.05 061 002 7731 0.10 0.00 004 020 017 0.67 0.06 1578 0.01 0.08
L27d 0.28 0.10 3.07 0.07 3.11 0.6 2779 0.01 0.61 051 000 265 010 073 051 489 0.06 0.04 0.28 55.03
L27e 030 0.05 051 025 011 176 0.15 071 023 0.07 0.05 461 025 0.01 532 8011 518 0.12 0.01 0.22
L27f 212 003 1.44 0.09 133 0.27 0.03 0.08 0.02 0.19 0.00 0.16 392 0.02 0.03 88.08 0.60 041 0.00 1.16
L28 1.05 0.02 19.52 0.14 046 15.05 041 171 052 068 0.02 23.63 012 0.01 048 2125 238 12.16 0.00 0.40
L29 0.44 0.02 058 011 035 1447 0.09 3836 0.84 0.77 0.14 1855 0.11 0.02 0.81 10.77 1.42 1198 0.00 0.16
L30 1.03 0.04 329 038 027 476 0.79 0.66 20.05 022 0.18 11.06 0.08 0.37 587 4293 260 045 0.13 4.86
L31 046 0.02 444 013 014 141 0.64 135 158 005 006 4045 0.12 006 291 29.75 1554 0.15 0.02 0.72
L32 159 061 485 015 462 018 254 003 042 050 001 698 0.03 030 036 472 020 0.04 6.59 6530
L33 0.01 0.00 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00 0.64 0.00 9441 152 0.00 0.00 000 0.00 010 0.01 228 0.01 0.01
L34 6238 0.04 539 012 023 399 1.02 026 005 007 0.01 1827 0.06 0.02 0.03 322 1.66 121 0.00 1.96
L50 19.17 0.06 1594 540 0.18 2053 029 005 6.96 506 023 023 011 067 1.04 162 174 0.64 1956 0.54
L51 80.09 0.00 0.04 013 003 507 001 113 0.02 039 0.02 0.03 025 0.00 0.02 098 323 855 0.00 0.00
L52 0.50 0.03 0.02 0.00 1.08 0.02 0.02 0.09 000 008 000 005 023 000 001 9490 258 0.05 0.01 0.33
L53 0.77 0.01 073 0.05 015 039 063 223 181 0.07 0.07 2393 0.04 029 225 2554 40.13 024 0.01 0.66
L54 0.00 0.01 0.00 0.00 024 0.3 0.01 0.02 0.06 37.68 0.08 0.01 005 002 6040 041 0.09 0.28 0.51 0.00
L55 32.87 0.00 538 2745 354 059 117 012 099 047 0.01 0.08 0.39 2371 048 0.0 0.1 239 0.01 0.15
L56 1.74 006 0.16 0.03 041 100 0.03 046 007 0.07 005 093 3.07 0.00 0.83 6040 30.45 0.11 0.00 0.12
L89 0.02 0.05 0.00 0.2 0.03 0.02 3.07 010 0.19 534 13.19 013 006 77.04 0.16 0.17 0.06 021 0.00 0.04
L90 0.01 0.01 0.03 0.64 0.00 0.02 446 001 152 044 001 034 008 9117 071 0.18 0.06 0.08 0.02 0.23
L91 731 0.69 097 005 288 575 475 038 001 438 0.08 065 012 0.09 565 10.58 224 0.65 0.02 52.73
L92 128 021 953 090 167 12.88 258 280 200 549 011 16.85 0.02 0.28 1.06 6.85 6.00 0.86 0.09 28.54
L93 0.97 0.04 419 1.00 029 339 561 169 104 066 0.10 1749 0.14 747 263 4249 940 045 0.05 0.90
L94 347 0.08 048 005 801 057 047 264 0.08 784 030 118 176 0.09 0.53 18.03 23.26 1.53 16.21 13.42
L95 0.52 0.00 0.03 0.08 041 023 029 0.12 003 413 010 002 8841 049 133 272 048 042 0.12 0.05
L95a 371 029 018 0.81 0.80 352 115 0.85 034 920 152 0.06 57.68 3.01 6.86 732 130 087 0.18 0.35
L95b 760 0.05 0.81 1027 0.87 2033 0.05 3.02 124 876 7.69 051 515 090 10.40 10.02 6.35 447 129 0.22
L95c¢ 148 0.00 098 295 1.62 2484 006 1950 0.19 421 3.65 036 18.19 0.08 1.07 11.25 7.65 153 0.14 0.25
L95d 6.90 0.04 4457 076 0.09 445 0.04 022 013 414 071 009 971 000 022 2480 049 227 0.00 0.36
L95e 036 0.00 321 0.00 036 17.86 0.00 0.00 0.00 0.71 1036 0.00 52.50 1.79 0.36 10.36 1.43 0.71 0.00 0.00
L95f 0.00 0.00 15.69 9.80 7.84 392 0.00 0.00 0.00 0.00 41.18 0.00 9.80 0.00 0.00 392 7.84 0.00 0.00 0.00
L96 044 032 036 021 1267 136 133 20.60 0.19 2782 020 061 812 115 501 121 056 4.45 3.84 9.58
L97 146 001 0.06 0.01 020 029 0.10 052 006 0.67 004 026 048 0.01 0.18 230 93.14 021 0.00 0.00

The percentages of the amino acid composition at each position in LCDRs having cut-off > 0.01 are represented. In case of the amino acid compositions
cut-off < 0.01 were expressed as 0.00.



Supplementary Table S6. The average percentage of amino acid composition in LCDR3 of the constructed library.

Amino acid composition (%)

A C D E F G H I K L M N P Q R S T \ W Y

24 01 54 18 25 66 16 35 05 56 53 26 168 122 24 101 107 12 15 7.1




Supplementary Table S7. Primers used for the generation of scFv sequences.

Primer name 5’ to 3’ Sequence
RSC-F GAGGAGGAGGAGGAGGAGGCGGGGCCCAGGCGGCCGAGCTC
RSC-F_2 GAGGAGGAGGAGGAGGAGGCGGGGCCCAGGCGGLC

RSC-B GAGGAGGAGGAGGAGGAGCCTGGCCGGCCTGGCCACTAGTG




