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Pvul (7)
Sefl (6)
1 GGATCTGCGATCGCTCCGGTGCCCGTCAGTGGGCAGAGCGCACATCGCCCACAGTCCCCGAGAAGTTGGGGGGAGGGGTCGGCAATTGAACGGGTGCCTA

101 GAGAAGGTGGCGCGGGGTAAACTGGGAAAGTGATGTCGTGTACTGGCTCCGCCTTTTTCCCGAGGGTGGGGGAGAACCGTATATAAGTGCAGTAGTCGCC

HindIII (245)
Psp1406I (203) Pvull (239) Bsu36I (291)
201 GTGAACGTTCTTTTTCGCAACGGGTTTGCCGCCAGAACACAGCTGAAGCTTCGAGG
301
401
Xeml (560)
BstEII (555)
Agel (552) Ncol (560) BsrBI (590)
501 CTGAGATCACCGGTCACCATGGCTACCCTGGTTGTAAACAAGCTCGGAGCGGGAGT
- 1I*M A T LV VNIKLGAG V

Pvull (629)
601 AGACAGTGGCCGGCAGGGCAGCCGGGGGACAGCTGTAGTGAAGGTGCTAGAGTGTGGAGTTTGTGAAGATGTCTTTTCTTTGCAAGGAGACAAAGTTCCC
3@ D S G RQG SRGTAVVY KV LECGVYVYTCEDVFSLQGDIK V P
Mscl (714) Sapl (761)
701 CGTCTTTTGCTTTGTGGCCATACCGTCTGTCATGACTGTCTCACTCGCCTACCTCTTCATGGAAGAGCAATCCGTTGCCCATTTGATCGACAAGTAACAG
47 R L L L C G H TV CHDTCULT RLUPLHSGH RAI RCU®PTFD RQVT
AvrlI (801)
801 ACCTAGGTGATTCAGGTGTCTGGGGATTGAAAAAAAATTTTGCTTTATTGGAGCTTTTGGAACGACTGCAGAATGGGCCTATTGGTCAGTATGGAGCTGC
8D L G D S G VWG L KIKNTFATILULTETLTULTERLQNGU®P I GQYGAA
EcoRYV (915) Dralll (978)
901 AGAAGAATCCATTGGGATATCTGGAGAGAGCATCATTCGTTGTGATGAAGATGAAGCTCACCTTGCCTCTGTATATTGCACTGTGTGTGCAACTCATTTG
113 E E S I G 1 S G E S I I R C D EDEAHILASVY Y CTVCATHL
1001 TGCTCTGAGTGTTCTCAAGTTACTCATTCTACAAAGACATTAGCAAAGCACAGGCGAGTTCCTCTAGCTGATAAACCTCATGAGAAAACTATGTGCTCTC
147 C S E C S Q VT H ST K T LAKUHI RIR RV PLADIKUPHTETZKTMTC S
Sphl (1110)
Dralll (1102)
BstAPI (1101)
1101 AGCACCAGGTGCATGCCATTGAGTTTGTTTGCTTGGAAGAAGGTTGTCAAACTAGCCCACTCATGTGCTGTGTCTGCAAAGAATATGGAAAACACCAGGG
180*Q H Q V H A | E FV CLEZEGTCQTSPLMT CTCVCIKEYS GIKHA QG
1201 TCACAAGCATTCAGTATTGGAACCAGAAGCTAATCAGATCCGAGCATCAATTTTAGATATGGCTCACTGCATACGGACCTTCACAGAGGAAATCTCAGAT
213 H K H SV L E P EANQ I RAS | LDMAHTEC I RTFTETEI SD
BspLUI1I (1386)
1301 TATTCCAGAAAATTAGTTGGAATTGTGCAGCACATTGAAGGAGGAGAACAAATCGTGGAAGATGGAATTGGAATGGCTCACACAGAACATGTACCAGGGA
247 Y S R K LV G I VQH I EGGEQ IV EDG I GMAHTEUHVPG
BstAPI (1402)
1401 CTGCAGAGAATGCCCGGTCATGTATTCGAGCTTATTTTTATGATCTACATGAAACTCTGTGTCGTCAAGAAGAAATGGCTCTAAGTGTTGTTGATGCTCA
280 T A E N A R S C I RA Y F YDULMHTETULT CR R QETEMALSV VDAH
1501 TGTTCGTGAAAAATTGATTTGGCTCAGGCAGCAACAAGAAGATATGACTATTTTGTTGTCAGAGGTTTCTGCAGCCTGCCTCCACTGTGAAAAGACTTTG
333 VvV R E K L I W L RQQQEDMT I L L SEV SAATCILHTECETZKTL
1601 CAGCAGGATGATTGTAGAGTTGTCTTGGCAAAACAGGAAATTACAAGGTTACTGGAAACATTGCAGAAACAGCAGCAGCAGTTTACAGAAGTTGCAGATC
347 Q Q D D C RV V L AKAQE I TRULULETILQKQQQQFTEVATD
1701 ACATTCAGTTGGATGCCAGCATCCCTGTCACTTTTACAAAGGATAATCGAGTTCACATTGGACCAAAAATGGAAATTCGGGTCGTTACGTTAGGATTGGA
3830kH 1 Q L DA S I PV TFTIKU DNU RVH I GPKME I RV V T LGLTD
EcoRI (1843)
1801 TGGTGCTGGAAAAACTACTATCTTGTTTAAGTTAAAACAGGATGAATTCATGCAGCCCATTCCAACAATTGGTTTTAACGTGGAAACTGTAGAATATAAA
413 G A G K T T I L F K LKAQDEFMOQ®P I PT I G FNWVETV E YK
1901 AATCTAAAATTCACTATTTGGGATGTAGGTGGAAAACACAAATTAAGACCATTGTGGAAACATTATTACCTCAATACTCAAGCTGTTGTGTTTGTTGTAG
447 N L K F T I WDV GG KHIK LI RWPILWIKHYYLNTAGQAVV F VYV
Hpal (2052)
2001 ATAGCAGTCATAGAGACAGAATTAGTGAAGCACACAGCGAACTTGCAAAGTTGTTAACGGAAAAAGAACTCCGAGATGCTCTGCTCCTGATTTTTGCTAA
480 D S S H R D R I S EA H S ELAK L LTEKETULRDATLTLTL I FAN
2101 CAAACAGGATGTTGCTGGAGCACTGTCAGTAGAAGAAATCACTGAACTACTCAGTCTCCATAAATTATGCTGTGGCCGTAGCTGGTATATTCAGGGCTGT
513 K Q bV A G A L SV EE I T ELULSULHI KU LT CT CGH RS SWY I QG C
Mscl (2293)
Nhel (2287)
2201 GATGCTCGAAGTGGTATGGGACTGTATGAAGGGTTGGACTGGCTCTCACGGCAACTTGTAGCTGCTGGAGTATTGGATGTTGCTTGAGCTAGCTGGCCAG
547 D AR SGMG L Y EGLDWL S RQLVAAGVLDVA . —_—
2301 ACATGATAAGATACATTGATGAGTTTGGACAAACCACAACTAGAATGCAGTGAAAAAAATGCTTTATTTGTGAAATTTGTGATGCTATTGCTTTATTTGT




Hpal (2425)
2401 AACCATTATAAGCTGCAATAAACAAGTTAACAACAACAATTGCATTCATTTTATGTTTCAGGTTCAGGGGGAGGTGTGGGAGGTTTTTTAAAGCAAGTAA

EcoRI (2521)
2501 AACCTCTACAAATGTGGTATGGAATTCTAAAATACAGCATAGCAAAACTTTAACCTCCAAATCAAGCCTCTACTTGAATCCTTTTCTGAGGGATGAATAA
> -

2601 GGCATAGGCATCAGGGGCTGTTGCCAATGTGCATTAGCTGTTTGCAGCCTCACCTTCTTTCATGGAGTTTAAGATATAGTGTATTTTCCCAAGGTTTGAA

Sapl (2703) Sspl (2760) Swal (2774)
2701 CTAGCTCTTCATTTCTTTATGTTTTAAATGCACTGACCTCCCACATTCCCTTTTTAGTAAAATATTCAGAAATAATTTAAATACATCATTGCAATGAAAA

Eco01091 (2835)
2801 TAAATGTTTTTTATTAGGCAGAATCCAGATGCTCAAGGCCCTTCATAATATCCCCCAGTTTAGTAGTTGGACTTAGGGAACAAAGGAACCTTTAATAGAA

2901 ATTGGACAGCAAGAAAGCGAGCTTCTAGCTTTAGTTCCTGGTGTACTTGAGGGGGATGAGTTCCTCAATGGTGGTTTTGACCAGCTTGCCATTCATCTCA
1494 « N R T Y K L P | L E E I T T KV L KGN M E
Sacl (3035) BstXI (3064)
3001 ATGAGCACAAAGCAGTCAGGAGCATAGTCAGAGATGAGCTCTCTGCACATGCCACAGGGGCTGACCACCCTGATGGATCTGTCCACCTCATCAGAGTAGG
17741 L V F C D P A YD S I L ERCMGTC®PSV VR I SRDVTEDTSTYFP
Stul (3199)
3101 GGTGCCTGACAGCCACAATGGTGTCAAAGTCCTTCTGCCCGTTGCTCACAGCAGACCCAATGGCAATGGCTTCAGCACAGACAGTGACCCTGCCAATGTA
84 H RV AV | T D FDJKU QGNGSVASGT I A I ATEACVTVZ RG I Y
3201 GGCCTCAATGTGGACAGCAGAGATGATCTCCCCAGTCTTGGTCCTGATGGCCGCCCCGACATGGTGCTTGTTGTCCTCATAGAGCATGGTGATCTTCTCA
514 A E | HV A S | | EGTIKTU RIAAGVYVYUHHTIEKTNTDTETYTLMT I K E
Bbsl (3345)
Xmnl (3341)
3301 GTGGCGACCTCCACCAGCTCCAGATCCTGCTGAGAGATGTTGAAGGTCTTCATGGTGGCCCTCCTATAGTGAGTCGTATTATACTATGCCGATATACTAT
74T AV E V L E LD QQ S I N F T K M=
Asel (3407) Sacl (3464)
3401 GCCGATGATTAATTGTCAAAACAGCGTGGATGGCGTCTCCAGCTTATCTGACGGTTCACTAAACGAGCTCTGCTTATATAGACCTCCCACCGTACACGCC
-

Spel (3562)
3501 TACCGCCCATTTGCGTCAATGGGGCGGAGTTGTTACGACATTTTGGAAAGTCCCGTTGATTTACTAGTCAAAACAAACTCCCATTGACGTCAATGGGGTG
-

SnaBI (3690)
3601 GAGACTTGGAAATCCCCGTGAGTCAAACCGCTATCCACGCCCATTGATGTACTGCCAAAACCGCATCATCATGGTAATAGCGATGACTAATACGTAGATG

Ndel (3795)
3701 TACTGCCAAGTAGGAAAGTCCCATAAGGTCATGTACTGGGCATAATGCCAGGCGGGCCATTTACCGTCATTGACGTCAATAGGGGGCGTACTTGGCATAT

3801 GATACACTTGATGTACTGCCAAGTGGGCAGTTTACCGTAAATACTCCACCCATTGACGTCAATGGAAAGTCCCTATTGGCGTTACTATGGGAACATACGT

Pacl (3981)
Sdal (3973) BspLU11I (3991)

3901 CATTATTGACGTCAATGGGCGGGGGTCGTTGGGCGGTCAGCCAGGCGGGCCATTTACCGTAAGTTATGTAACGCCTGCAGGTTAATTAAGAACATGTGAG

-

4001 CAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAATCGACGCTC

4101 AAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCGCTTACC

4201 GGATACCTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCATAGCTCACGCTGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGG

ApaLlI (4305)
4301 GCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAGCCCGACCGCTGCGCCTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATCGCCACTGGC

4401 AGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTATGTAGGCGGTGCTACAGAGTTCTTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGAAGAACAGTA

4501 TTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCGGAAAAAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGCAAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGGTTTTTTTG

4601 TTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATCTCAAGAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAACGAAAACTCACGTTA

Eagl (4741)
Pacl (4721) Swal (4730) NotI (4740)
4701 AGGGATTTTGGTCATGGCTAGTTAATTAACATTTAAATCAGCGGCCGCAATAAAATATCTTTATTTTCATTACATCTGTGTGTTGGTTTTTTGTGTGAAT

4801 CGTAACTAACATACGCTCTCCATCAAAACAAAACGAAACAAAACAAACTAGCAAAATAGGCTGTCCCCAGTGCAAGTGCAGGTGCCAGAACATTTCTCTA
4901 TCGAA
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