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1 GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

101 GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

201 GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGG

301

401

Ncol (560)

BstEIl (555)

Agel (552)
501 CTGAGATCACCGGTCACCATGGAACAGGGGAAGGGCCTGGCTGTCCTCATCCTGGC
- 1I*M EQ G K G L AV L I L A
601 TATCATTCTTCTTCAAGGTACTTTGGCCCAGTCAATCAAAGGAAACCACTTGGTTAAGGTGTATGACTATCAAGAAGATGGTTCGGTACTTCTGACTTGT
3 | 1 L L QG TLAQS I KGNHTILVIKVYYDYQEDSGT SV LLTSC
701 GATGCAGAAGCCAAAAATATCACATGGTTTAAAGATGGGAAGATGATCGGCTTCCTAACTGAAGATAAAAAAAAATGGAATCTGGGAAGTAATGCCAAGG
47 D A E A K N I TW F KD G KM I G F L T EDJKIKTZ KWNTLGSNAK
801 ACCCTCGAGGGATGTATCAGTGTAAAGGATCACAGAACAAGTCAAAACCACTCCAAGTGTATTACAGAATGTGTCAGAACTGCATTGAACTAAATGCAGC
8D P R GM Y QCKG SQNZKSKUPLQV Y Y RMTCAOQNTC I ELNAA
901 CACCATATCTGGCTTTCTCTTTGCTGAAATCGTCAGCATTTTCGTCCTTGCTGTTGGGGTCTACTTCATTGCTGGACAGGATGGAGTTCGCCAGTCGAGA
113+ T | S G F L F A E I VS I FV LAV GV YTF I AGAQDG GV RQ SR
1001 GCTTCAGACAAGCAGACTCTGTTGCCCAATGACCAGCTCTACCAGCCCCTCAAGGATCGAGAAGATGACCAGTACAGCCACCTTCAAGGAAACCAGTTGA
47 A S D K Q T L L PNDA QULYQ®PLSIKTDT REDDTI QY SHTLAOQGNRA Q'L

Nhel (1119)

1101 GGAGGAATTGAACTCAGGAGCTAGCTGGCCAGACATGATAAGATACATTGATGAGTTTGGACAAACCACAACTAGAATGCAGTGAAAAAAATGCTTTATT
180 R R N o
1201 TGTGAAATTTGTGATGCTATTGCTTTATTTGTAACCATTATAAGCTGCAATAAACAAGTTAACAACAACAATTGCATTCATTTTATGTTTCAGGTTCAGG

1301 GGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAAAGCAAGTAAAACCTCTACAAATGTGGTATGGAATTCTAAAATACAGCATAGCAAAACTTTAACCTCCAAATCAAGCC
- -

1401 TCTACTTGAATCCTTTTCTGAGGGATGAATAAGGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCCAATGTGCATTAGCTGTTTGCAGCCTCACCTTCTTTCATGGAGT

1501 TTAAGATATAGTGTATTTTCCCAAGGTTTGAACTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTTAAATGCACTGACCTCCCACATTCCCTTTTTAGTAAAATATTCA

1601 GAAATAATTTAAATACATCATTGCAATGAAAATAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATCCAGATGCTCAAGGCCCTTCATAATATCCCCCAGTTTAGTAGTT

1701 GGACTTAGGGAACAAAGGAACCTTTAATAGAAATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTCTAGCTTTAGTTCCTGGTGTACTTGAGGGGGATGAGTTCCTCAA
414 ¢« N R T Y K L P | L E E |
1801 TGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCATTCATCTCAATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCATAGTCAGAGATGAGCTCTCTGCACATGCCACAGGGGCTGACCAC
12864 T T K V L K G NM E I LV FCDUWPAYDS I L ERT CMSGT CU®PSVYV
1901 CCTGATGGATCTGTCCACCTCATCAGAGTAGGGGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTCAAAGTCCTTCTGCCCGTTGCTCACAGCAGACCCAATGGCAATG
%4 R | S RDV ED S Y PHRVAV I TDFDJZ KU QGNZSVASG I A I
2001 GCTTCAGCACAGACAGTGACCCTGCCAATGTAGGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATGATCTCCCCAGTCTTGGTCCTGATGGCCGCCCCGACATGGTGCT
614A E A C V T V R G I YA E I HV A S I I EGTIKTR R I A AGV HHK
2101 TGTTGTCCTCATAGAGCATGGTGATCTTCTCAGTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGATCCTGCTGAGAGATGTTGAAGGTCTTCATGATGGCCCTCCTATA
284 N D E Y LM T I K ETAV EV L ELDAQQ S I NFTIKMS*+-——ro
2201 GTGAGTCGTATTATACTATGCCGATATACTATGCCGATGATTAATTGTCAAAACAGCGTGGATGGCGTCTCCAGCTTATCTGACGGTTCACTAAACGAGC
-
2301 TCTGCTTATATAGACCTCCCACCGTACACGCCTACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGCGGAGTTGTTACGACATTTTGGAAAGTCCCGTTGATTTACTAGT

2401 CAAAACAAACTCCCATTGACGTCAATGGGGTGGAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCAAACCGCTATCCACGCCCATTGATGTACTGCCAAAACCGCATCA
-

2501 TCATGGTAATAGCGATGACTAATACGTAGATGTACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATAAGGTCATGTACTGGGCATAATGCCAGGCGGGCCATTTACCGTC

2601 ATTGACGTCAATAGGGGGCGTACTTGGCATATGATACACTTGATGTACTGCCAAGTGGGCAGTTTACCGTAAATACTCCACCCATTGACGTCAATGGAAA

2701 GTCCCTATTGGCGTTACTATGGGAACATACGTCATTATTGACGTCAATGGGCGGGGGTCGTTGGGCGGTCAGCCAGGCGGGCCATTTACCGTAAGTTATG

2801 TAACGCCTGCAGGTTAATTAAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGC
_ -
2901 CCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCG

3001 TGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCGCTTACCGGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGCTGTAGGTATCT

3101 CAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGACCGCTGCGCCTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCC




3201

3301

3401

3501

3601
3701

AACCCGGTAAGACACGACTTATCGCCACTGGCAGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTATGTAGGCGGTGCTACAGAGTTCTTGAAGTGGT

GGCCTAACTACGGCTACACTAGAAGAACAGTATTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCGGAAAAAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGCAA

ACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGGTTTTTTTGTTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATCTCAAGAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGG

TCTGACGCTCAGTGGAACGAAAACTCACGTTAAGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAATTAACATTTAAATCAGCGGCCGCAATAAAATATCTTTATTTTC

ATTACATCTGTGTGTTGGTTTTTTGTGTGAATCGTAACTAACATACGCTCTCCATCAAAACAAAACGAAACAAAACAAACTAGCAAAATAGGCTGTCCCC
AGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAACATTTCTCTATCGAA
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