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GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGGGGCTCGCATCTCTCCTTCACGCGCCCGCCGCCCTACCTGAGGCC

GCCATCCACGCCGGTTGAGTCGCGTTCTGCCGCCTCCCGCCTGTGGTGCCTCCTGAACTGCGTCCGCCGTCTAGGTAAGTTTAAAGCTCAGGTCGAGACC

GGGCCTTTGTCCGGCGCTCCCTTGGAGCCTACCTAGACTCAGCCGGCTCTCCACGCTTTGCCTGACCCTGCTTGCTCAACTCTACGTCTTTGTTTCGTTT

TCTGTTCTGCGCCGTTACAGATCCAAGCTGTGACCGGCGCCTACCTGAGATCACCGGTCAACATGTGTGTAATTTTTCCGGTAGAAATCGACGTGTCCCA

GACGATTATTCGAGATTGTCAGGTGGACAAACAAACCAGAGAGTTGGTGTACATTAACAAGATTATGAACACGCAATTGACAAAACCCGTTCTCATGATG

TTTAACATTTCGGGTCCTATACGAAGCGTTACGCGCAAGAACAACAATTTGCGCGACAGAATAAAATCAAAAGTCGATGAACAATTTGATCAACTAGAAC

GCGATTACAGCGATCAAATGGATGGATTCCACGATAGCATCAAGTATTTTAAAGATGAACACTATTCGGTAAGTTGCCAAAATGGCAGCGTGTTGAAAAG

CAAGTTTGCTAAAATTTTAAAGAGTCATGATTATACCGATAAAAAGTCTATTGAAGCTTACGAGAAATACTGTTTGCCCAAATTGGTCGACGAACGCAAC

GACTACTACGTGGCGGTATGCGTGTTGAAGCCGGGATTTGAGAACGGCAGCAACCAAGTGCTATCTTTCGAGTACAACCCGATTGGTAACAAAGTTATTG

TGCCGTTTGCTCACGAAATTAACGACACGGGACTTTACGAGTACGACGTCGTAGCTTACGTGGACAGTGTGCAGTTTGATGGCGAACAATTTGAAGAGTT

TGTGCAGAGTTTAATATTGCCGTCGTCGTTCAAAAATTCGGAAAAGGTTTTATATTACAACGAAGCGTCGAAAAACAAAAGCATGATCTACAAGGCTTTA

GAGTTTACTACAGAATCGAGCTGGGGCAAATCCGAAAAGTATAATTGGAAAATTTTTTGTAACGGTTTTATTTATGATAAAAAATCAAAAGTGTTGTATG

TTAAATTGCACAATGTAACTAGTGCACTCAACAAAAATGTAATATTAAACACAATTAAATAAGCTAGCTGGCCAGACATGATAAGATACATTGATGAGTT

TGGACAAACCACAACTAGAATGCAGTGAAAAAAATGCTTTATTTGTGAAATTTGTGATGCTATTGCTTTATTTGTAACCATTATAAGCTGCAATAAACAA

GTTAACAACAACAATTGCATTCATTTTATGTTTCAGGTTCAGGGGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAAAGCAAGTAAAACCTCTACAAATGTGGTATGGAAT

TCTAAAATACAGCATAGCAAAACTTTAACCTCCAAATCAAGCCTCTACTTGAATCCTTTTCTGAGGGATGAATAAGGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCC

AATGTGCATTAGCTGTTTGCAGCCTCACCTTCTTTCATGGAGTTTAAGATATAGTGTATTTTCCCAAGGTTTGAACTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTT

AAATGCACTGACCTCCCACATTCCCTTTTTAGTAAAATATTCAGAAATAATTTAAATACATCATTGCAATGAAAATAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATC

CAGATGCTCAAGGCCCTTCATAATATCCCCCAGTTTAGTAGTTGGACTTAGGGAACAAAGGAACCTTTAATAGAAATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTC

TAGCTTTAGTTCCTGGTGTACTTGAGGGGGATGAGTTCCTCAATGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCATTCATCTCAATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCAT

AGTCAGAGATGAGCTCTCTGCACATGCCACAGGGGCTGACCACCCTGATGGATCTGTCCACCTCATCAGAGTAGGGGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTC

AAAGTCCTTCTGCCCGTTGCTCACAGCAGACCCAATGGCAATGGCTTCAGCACAGACAGTGACCCTGCCAATGTAGGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATG

ATCTCCCCAGTCTTGGTCCTGATGGCCGCCCCGACATGGTGCTTGTTGTCCTCATAGAGCATGGTGATCTTCTCAGTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGAT

 •   N   R   T   Y   K   L   P   I   L   E   E   I   T   T   K   V   L   K   G   N   M   E   I   L   V   F   C   D   P   A   Y

  D   S   I   L   E   R   C   M   G   C   P   S   V   V   R   I   S   R   D   V   E   D   S   Y   P   H   R   V   A   V   I   T   D  

 F   D   K   Q   G   N   S   V   A   S   G   I   A   I   A   E   A   C   V   T   V   R   G   I   Y   A   E   I   H   V   A   S   I   

I   E   G   T   K   T   R   I   A   A   G   V   H   H   K   N   D   E   Y   L   M   T   I   K   E   T   A   V   E   V   L   E   L   D

  Q   Q   S   I   N   F   T   K   M  

 M   C   V   I   F   P   V   E   I   D   V   S   Q

  T   I   I   R   D   C   Q   V   D   K   Q   T   R   E   L   V   Y   I   N   K   I   M   N   T   Q   L   T   K   P   V   L   M   M  

 F   N   I   S   G   P   I   R   S   V   T   R   K   N   N   N   L   R   D   R   I   K   S   K   V   D   E   Q   F   D   Q   L   E   

R   D   Y   S   D   Q   M   D   G   F   H   D   S   I   K   Y   F   K   D   E   H   Y   S   V   S   C   Q   N   G   S   V   L   K   S

  K   F   A   K   I   L   K   S   H   D   Y   T   D   K   K   S   I   E   A   Y   E   K   Y   C   L   P   K   L   V   D   E   R   N  

 D   Y   Y   V   A   V   C   V   L   K   P   G   F   E   N   G   S   N   Q   V   L   S   F   E   Y   N   P   I   G   N   K   V   I   

V   P   F   A   H   E   I   N   D   T   G   L   Y   E   Y   D   V   V   A   Y   V   D   S   V   Q   F   D   G   E   Q   F   E   E   F

  V   Q   S   L   I   L   P   S   S   F   K   N   S   E   K   V   L   Y   Y   N   E   A   S   K   N   K   S   M   I   Y   K   A   L  

 E   F   T   T   E   S   S   W   G   K   S   E   K   Y   N   W   K   I   F   C   N   G   F   I   Y   D   K   K   S   K   V   L   Y   

V   K   L   H   N   V   T   S   A   L   N   K   N   V   I   L   N   T   I   K   •  
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HindIII (245)
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BspHI (924) HindIII (953) SalI (985)

SpeI (1417)
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CCTGCTGAGAGATGTTGAAGGTCTTCATGGTGGCCCTCCTATAGTGAGTCGTATTATACTATGCCGATATACTATGCCGATGATTAATTGTCAAAACAGC

GTGGATGGCGTCTCCAGCTTATCTGACGGTTCACTAAACGAGCTCTGCTTATATAGACCTCCCACCGTACACGCCTACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGC

GGAGTTGTTACGACATTTTGGAAAGTCCCGTTGATTTACTAGTCAAAACAAACTCCCATTGACGTCAATGGGGTGGAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCA

AACCGCTATCCACGCCCATTGATGTACTGCCAAAACCGCATCATCATGGTAATAGCGATGACTAATACGTAGATGTACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATA

AGGTCATGTACTGGGCATAATGCCAGGCGGGCCATTTACCGTCATTGACGTCAATAGGGGGCGTACTTGGCATATGATACACTTGATGTACTGCCAAGTG

GGCAGTTTACCGTAAATACTCCACCCATTGACGTCAATGGAAAGTCCCTATTGGCGTTACTATGGGAACATACGTCATTATTGACGTCAATGGGCGGGGG

TCGTTGGGCGGTCAGCCAGGCGGGCCATTTACCGTAAGTTATGTAACGCCTGCAGGTTAATTAAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAA

CCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACA

GGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCGCTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTT

CGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGCTGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCA

GCCCGACCGCTGCGCCTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATCGCCACTGGCAGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGC

AGAGCGAGGTATGTAGGCGGTGCTACAGAGTTCTTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGAAGAACAGTATTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGC

CAGTTACCTTCGGAAAAAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGCAAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGGTTTTTTTGTTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAG

AAAAAAAGGATCTCAAGAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAACGAAAACTCACGTTAAGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAA

TTAACATTTAAATCAGCGGCCGCAATAAAATATCTTTATTTTCATTACATCTGTGTGTTGGTTTTTTGTGTGAATCGTAACTAACATACGCTCTCCATCA
AAACAAAACGAAACAAAACAAACTAGCAAAATAGGCTGTCCCCAGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAACATTTCTCTATCGAA

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

I   E   G   T   K   T   R   I   A   A   G   V   H   H   K   N   D   E   Y   L   M   T   I   K   E   T   A   V   E   V   L   E   L   D

  Q   Q   S   I   N   F   T   K   M  
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