PLASMID MAPS

Plasmid map for aECM protein (FN910m):

F1 ori 29...335
M13 origin 12...467

FN910m 6640...5071 KanR 1375...563

FN910m

LacO 5003...5025 6798 bp ColE1 origin 1421...2103

T7 4984...5003



5071
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5271
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5971
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ATGATGGCTAGCATGACTGGTGGACAGCAAATGGGTCACCACCACCACCACCACCATGATGATGATGATAAACTCGACGTGCCAGGCATTGGTGTGCCTG
M MASMTGGOQOQMGHUHHHHHEHHDDDD KL DV P G I GV P G
TACTACCGATCGTACTGACCACCTGTCGTTTACCCAGTGGTGGTGGTGGTGGTGGTACTACTACTACTATTTGAGCTGCACGGTCCGTAACCACACGGAC
<<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL L1
FN910m

GAATTGGAGTTCCAGGGAAAGGTGTTCCGGGTATCGGGGTGCCGGGCATTGGTGTCCCGGGAATTGGCGTCCCGGGTATTGGCGTGCCGGGGAAAGGCGT
I G vP°P GKGVU®PGIGVU®PGIGVZPGISGV?PGTIGUV P GI K GV
CTTAACCTCAAGGTCCCTTTCCACAAGGCCCATAGCCCCACGGCCCGTAACCACAGGGCCCTTAACCGCAGGGCCCATAACCGCACGGCCCCTTTCCGCA
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL LKL

FN910m

GCCGGGTATCGGCGTTCCGGGCATTGGAGTACCGGGCATCGGCGTACCTGGTATCGGCGTGCCAGGTARAGGCGTGCCGGGCATTGGTGTACCAGGGATT
P 61 GV?P GIGV?PGIGV?PGIGV?PGIE K GV P GTI GV P G I
CGGCCCATAGCCGCAAGGCCCGTAACCTCATGGCCCGTAGCCGCATGGACCATAGCCGCACGGTCCATTTCCGCACGGCCCGTAACCACATGGTCCCTAA
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL L LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL

FN910m

GGGGTCCCTGGTATCGGTGTTCCGGGTATCGGCGTCCCAGGTAAAGGCGTCCCGGGTATTGGGGTTCCGGGAATTGGTGTACCAGGAATTGGTGTTCCTG
G v?epPGIGV?PGTIGVPGI KSGV?PGIGV?PGTIGV?PGTI GV P G
CCCCAGGGACCATAGCCACAAGGCCCATAGCCGCAGGGTCCATTTCCGCAGGGCCCATAACCCCAAGGCCCTTAACCACATGGTCCTTAACCACAAGGAC
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL L
FN910m

GCATCGGGGTCCCGGGAAAAGGTGTACCGGGCATTGGAGTACCTGGAATTGGCGTTCCAGGCATTGGTGTTCCGGGAATTGGCGTTCCGGGCAAGGGAGT
I G vP°P GKGVU®PGIGVU®PGIGVZPGISGV?PGTIGUV PGIK GV
CGTAGCCCCAGGGCCCTTTTCCACATGGCCCGTAACCTCATGGACCTTAACCGCAAGGTCCGTAACCACAAGGCCCTTAACCGCAAGGCCCGTTCCCTCA
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL LKL

FN910m

TCCGGGTATCGGTGTACCAGGTATTGGCGCTAGCTTCGGCCTGGATTCGCCGACGGGCATTGATTTTAGCGATATCACAGCGAATAGCTTTACCGTGCAT
P 61 GV?PGIGAS FGLDsSsS©PTGIDU F S DITANS F TV H
AGGCCCATAGCCACATGGTCCATAACCGCGATCGAAGCCGGACCTAAGCGGCTGCCCGTAACTAAAATCGCTATAGTGTCGCTTATCGAAATGGCACGTA
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL

FN910m

TGGATTGCACCGCGTGCGACCATTACTGGCTATCGTATCCGCCATCATCCGGAACATTTTTCAGGCCGCCCACGTGAGGATCGTGTTCCGCATAGCCGTA
w I A PRATTI T GYRIRHH®PEHU FS GRPIRET DRV P H S RN
ACCTAACGTGGCGCACGCTGGTAATGACCGATAGCATAGGCGGTAGTAGGCCTTGTAARAAGTCCGGCGGGTGCACTCCTAGCACAAGGCGTATCGGCAT
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL L
FN910m

ATTCGATTACTCTGACCAATCTGACCCCAGGTACAGAATACGTGGTGAGCATTGTTGCCCTGAACGGGCGTGAAGAGTCACCGCTGCTGATTGGTCAGCA
s I T L TNULT©®PGTU EYVV S IVAILNGI REESU?PILILTIGOQOQ
TAAGCTAATGAGACTGGTTAGACTGGGGTCCATGTCTTATGCACCACTCGTAACAACGGGACTTGCCCGCACTTCTCAGTGGCGACGACTAACCAGTCGT
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL L

FN910m

GAGCACTGTGTCGGATGTTCCGCGTGATCTGGAAGTTGTCGCCGCTACACCGACCTCGCTGCTGATTTCGTGGGACGCCCCGGCAGTCACGGTGCGTTAC
s T v s DV ?PRDILEVVAAT®PTSLULI S WDAUPA AV TV R Y
CTCGTGACACAGCCTACAAGGCGCACTAGACCTTCAACAGCGGCGATGTGGCTGGAGCGACGACTARAGCACCCTGCGGGGCCGTCAGTGCCACGCAATG
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL

FN910m

TATCGTATCACCTACGGCGAGACTGGAGGGAACTCCCCGGTTCAGGAATTTACGGTGCCAGGCTCAGCGTCCACGGCAACTATTAGCGGCCTGGCTCCAG
Yy R I T Y GETGGNS PV QEFT VP GSASTATTI S G UL A P G
ATAGCATAGTGGATGCCGCTCTGACCTCCCTTGAGGGGCCAAGTCCTTAAATGCCACGGTCCGAGTCGCAGGTGCCGTTGATAATCGCCGGACCGAGGTC
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL LKL
FN910m

GGGTGGATTATACGATCACGGTCTATGCAGTCACGGGTCGCGGAGATTCTCCTGCGTCTAGTGCCCCGATCAGCATCAATTATCGTACCGCTAGCGTGCC
vopyo T1I1TTWVyYyAvV TOGWRGDSPASSAU®PTISINYURTA AS VP
CCCACCTAATATGCTAGTGCCAGATACGTCAGTGCCCAGCGCCTCTAAGAGGACGCAGATCACGGGGCTAGTCGTAGTTAATAGCATGGCGATCGCACGG
<<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL LKL

FN910m

AGGAATTGGGGTCCCGGGTATTGGCGTCCCGGGCAAAGGTGTCCCGGGCATCGGTGTCCCGGGTATTGGCGTTCCGGGGATCGGAGTCCCGGGGATTGGC
G 1 GV?PGTIGV?PGI KSGV?PGTIGV?PGTIGV?PGIGV PG TI G
TCCTTAACCCCAGGGCCCATAACCGCAGGGCCCGTTTCCACAGGGCCCGTAGCCACAGGGCCCATAACCGCAAGGCCCCTAGCCTCAGGGCCCCTAACCG
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<LLLL L L L L L L L K L L L L K L KL L KK L KL KK KL KL KL L L KL KL L L LK
FN910m

GTGCCGGGCAAAGGTGTTCCGGGCATTGGTGTTCCGGGCATCGGTGTGCCAGGAATCGGGGTACCAGGTATCGGCGTACCGGGCARAAGGGGTCCCAGGTA 6370
v pGKGV?®PGIGV?PGIGV?PGTIGVU?PGTIGV?PGI KGUV P G I
CACGGCCCGTTTCCACAAGGCCCGTAACCACAAGGCCCGTAGCCACACGGTCCTTAGCCCCATGGTCCATAGCCGCATGGCCCGTTTCCCCAGGGTCCAT
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL L
FN910m

TTGGCGTGCCGGGAATTGGAGTGCCAGGGATTGGCGTACCAGGCATTGGGGTGCCTGGCAAAGGCGTGCCGGGTATTGGAGTGCCGGGGATTGGTGTTCC 6470

G v?PGIGV?P GIGVU?PGIGV?PGIZ KSGV P GTI GV ?PGTI GV P
AACCGCACGGCCCTTAACCTCACGGTCCCTAACCGCATGGTCCGTAACCCCACGGACCGTTTCCGCACGGCCCATAACCTCACGGCCCCTAACCACAAGG
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL LKL
FN910m

GGGGATTGGTGTACCGGGGATCGGCGTACCTGGCARAGGTGTTCCGGGTATTGGCGTACCGGGCATTGGTGTACCGGGTATTGGCGTGCCTGGGATTGGC 6570
G I G Vv ?P GIGV?PGI KGV?PGTIGV?PGIGVPGTIGUV PGTI G
CCCCTAACCACATGGCCCCTAGCCGCATGGACCGTTTCCACAAGGCCCATAACCGCATGGCCCGTAACCACATGGCCCATAACCGCACGGACCCTAACCG
<LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL L LLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLLL
FN910m

GTGCCTGGCAAGGGGGTCCCGGGCATTGGCGTGCCGGGCATCGGCGTACCGCTCGAGTAATAA 6633
vV P GK GV P GTI GV PGTI GV PLE * *
CACGGACCGTTCCCCCAGGGCCCGTAACCGCACGGCCCGTAGCCGCATGGCGAGCTCATTATT
<LLLLLLLL LKL LKL LKL LKL LKL L LKL LKL LKL LKL KK L L
FN910m



Plasmid map for aECM protein (FN10m):

F1ori 29...335
M13 origin 12...467

FN10m 5071...6363
KanR 1375...563

LacO 5003...5025
T7 4984...5003

ColE1 origin 1421...2103



5071

5171

5271

5371

5471

5571

5671

5771

5871

5971

6071

6171

ATGATGGCTAGCATGACTGGTGGACAGCAAATGGGTCACCACCACCACCACCACCATGATGATGATGATAAACTCGACGTGCCAGGCATTGGTGTGCCTG
M MASMTGGOQOQMGHUHHHHHEHHDDDD KL DV P G I GV P G
TACTACCGATCGTACTGACCACCTGTCGTTTACCCAGTGGTGGTGGTGGTGGTGGTACTACTACTACTATTTGAGCTGCACGGTCCGTAACCACACGGAC
SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>
FN10m

GAATTGGAGTTCCAGGGAAAGGTGTTCCGGGTATCGGGGTGCCGGGCATTGGTGTCCCGGGAATTGGCGTCCCGGGTATTGGCGTGCCGGGGAAAGGCGT
I G vP°P GKGVU®PGIGVU®PGIGVZPGISGV?PGTIGUV P GI K GV
CTTAACCTCAAGGTCCCTTTCCACAAGGCCCATAGCCCCACGGCCCGTAACCACAGGGCCCTTAACCGCAGGGCCCATAACCGCACGGCCCCTTTCCGCA
SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>

FN10m

GCCGGGTATCGGCGTTCCGGGCATTGGAGTACCGGGCATCGGCGTACCTGGTATCGGCGTGCCAGGTARAGGCGTGCCGGGCATTGGTGTACCAGGGATT
P 61 GV?P GIGV?PGIGV?PGIGV?PGIE K GV P GTI GV P G I
CGGCCCATAGCCGCAAGGCCCGTAACCTCATGGCCCGTAGCCGCATGGACCATAGCCGCACGGTCCATTTCCGCACGGCCCGTAACCACATGGTCCCTAA
SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>

FN10m

GGGGTCCCTGGTATCGGTGTTCCGGGTATCGGCGTCCCAGGTAAAGGCGTCCCGGGTATTGGGGTTCCGGGAATTGGTGTACCAGGAATTGGTGTTCCTG
G v?epPGIGV?PGTIGVPGI KSGV?PGIGV?PGTIGV?PGTI GV P G
CCCCAGGGACCATAGCCACAAGGCCCATAGCCGCAGGGTCCATTTCCGCAGGGCCCATAACCCCAAGGCCCTTAACCACATGGTCCTTAACCACAAGGAC
SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>
FN10m

GCATCGGGGTCCCGGGAAAAGGTGTACCGGGCATTGGAGTACCTGGAATTGGCGTTCCAGGCATTGGTGTTCCGGGAATTGGCGTTCCGGGCAAGGGAGT
I G vP°P GKGVU®PGIGVU®PGIGVZPGISGV?PGTIGUV PGIK GV
CGTAGCCCCAGGGCCCTTTTCCACATGGCCCGTAACCTCATGGACCTTAACCGCAAGGTCCGTAACCACAAGGCCCTTAACCGCAAGGCCCGTTCCCTCA
SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>

FN10m

TCCGGGTATCGGTGTACCAGGTATTGGCGCTAGCTTCGTGAGCGATGTGCCGCGCGATCTGGAAGTGGTGGCGGCGACCCCGACCAGCCTGCTGATTAGC
P 61 G6GV?P GIGASU FVSDVPRDILEVVAATU®PTS L L I S
AGGCCCATAGCCACATGGTCCATAACCGCGATCGAAGCACTCGCTACACGGCGCGCTAGACCTTCACCACCGCCGCTGGGGCTGGTCGGACGACTAATCG
SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>

FN10m

TGGGATGCGCCGGCGGTGACCGTGCGCTATTATCGCATTACCTATGGCGAAACCGGCGGCAACAGCCCGGTGCAGGAATTTACCGTGCCGGGCAGCGCGA
w DA PAV TV RYYRITYGETS GG GNS?PVQET FTV P G S A S
ACCCTACGCGGCCGCCACTGGCACGCGATAATAGCGTAATGGATACCGCTTTGGCCGCCGTTGTCGGGCCACGTCCTTARATGGCACGGCCCGTCGCGCT
SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>
FN10m

GCACCGCGACCATTAGCGGCCTGGCGCCGGGCGTGGATTATACCATTACCGTGTATGCGGTGACCGGCCGCGGCGATAGCCCGGCGAGCAGCGCGCCGAT
T A TI S GL AP GVDYTTITVYAV TGIRGUDSPAS S A P I
CGTGGCGCTGGTAATCGCCGGACCGCGGCCCGCACCTAATATGGTAATGGCACATACGCCACTGGCCGGCGCCGCTATCGGGCCGCTCGTCGCGCGGCTA
SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>

FN10m

TAGCATTAACTATCGCACCGCTAGCGTGCCAGGAATTGGGGTCCCGGGTATTGGCGTCCCGGGCAAAGGTGTCCCGGGCATCGGTGTCCCGGGTATTGGC
s I NY RTAS VP GIGV?PGTIGV?PGIKGV P GTI GV PG TI G
ATCGTAATTGATAGCGTGGCGATCGCACGGTCCTTAACCCCAGGGCCCATAACCGCAGGGCCCGTTTCCACAGGGCCCGTAGCCACAGGGCCCATAACCG
SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>

FN10m

GTTCCGGGGATCGGAGTCCCGGGGATTGGCGTGCCGGGCAAAGGTGTTCCGGGCATTGGTGTTCCGGGCATCGGTGTGCCAGGAATCGGGGTACCAGGTA
v p GIGVU®PGIGV?PGIE KSGV?PGTIGV?PGIGV?PGTIGV P G I
CAAGGCCCCTAGCCTCAGGGCCCCTAACCGCACGGCCCGTTTCCACAAGGCCCGTAACCACAAGGCCCGTAGCCACACGGTCCTTAGCCCCATGGTCCAT
SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>
FN10m

TCGGCGTACCGGGCAAAGGGGTCCCAGGTATTGGCGTGCCGGGAATTGGAGTGCCAGGGATTGGCGTACCAGGCATTGGGGTGCCTGGCAAAGGCGTGCC
G Vv P GK GV P GI GV ?P GIGV?PGIGV?PGTI GV P GIKGV P
AGCCGCATGGCCCGTTTCCCCAGGGTCCATAACCGCACGGCCCTTAACCTCACGGTCCCTAACCGCATGGTCCGTAACCCCACGGACCGTTTCCGCACGG
SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>

FN10m

GGGTATTGGAGTGCCGGGGATTGGTGTTCCGGGGATTGGTGTACCGGGGATCGGCGTACCTGGCAAAGGTGTTCCGGGTATTGGCGTACCGGGCATTGGT
G 1 GV©PGTIGVU?PGTIGV?PGTIGV?PGIKSGV?PGI GV PG TI G
CCCATAACCTCACGGCCCCTAACCACAAGGCCCCTAACCACATGGCCCCTAGCCGCATGGACCGTTTCCACAAGGCCCATAACCGCATGGCCCGTAACCA
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SESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>
FN10m

6271 GTACCGGGTATTGGCGTGCCTGGGATTGGCGTGCCTGGCAAGGGGGTCCCGGGCATTGGCGTGCCGGGCATCGGCGTACCGCTCGAGTAATAA 6363
v e GIGV?PGIGV?PGIE KSGV?PGIGVU®PGISGVPILE * *
CATGGCCCATAACCGCACGGACCCTAACCGCACGGACCGTTCCCCCAGGGCCCGTAACCGCACGGCCCGTAGCCGCATGGCGAGCTCATTATT
SESSSSSSSSSSSSSESSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS>
FN10m



Plasmid map for aECM protein (RGDm):

F1ori29...335
M13 origin 12...467

RGDm 6136...5077

KanR 1375...563

LacO 5003...5025
T7 4984...5003

ColE1 origin 1421...2103



159
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359
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ATGATGGCTAGCATGACTGGTGGACAGCAAATGGGTCACCACCACCACCACCACCATGATGATGATGATAAACTCGACGTGCCAGGCATTGGTGTGCCTG
M MASMTGGOQOQMGHUHHHHHEHHDDDD KL DV P G I GV P G
TACTACCGATCGTACTGACCACCTGTCGTTTACCCAGTGGTGGTGGTGGTGGTGGTACTACTACTACTATTTGAGCTGCACGGTCCGTAACCACACGGAC
SEOSSOOOOOOEEEEE55555555555555OOSE5555555555OOOOOEOS3555 5555555555555
RGDm

GAATTGGAGTTCCAGGGAAAGGTGTTCCGGGTATCGGGGTGCCGGGCATTGGTGTCCCGGGAATTGGCGTCCCGGGTATTGGCGTGCCGGGGAAAGGCGT
I G vP°P GKGVU®PGIGVU®PGIGVZPGISGV?PGTIGUV P GI K GV
CTTAACCTCAAGGTCCCTTTCCACAAGGCCCATAGCCCCACGGCCCGTAACCACAGGGCCCTTAACCGCAGGGCCCATAACCGCACGGCCCCTTTCCGCA
SEOOOOOOOOOOOEE355555555555555OOOE3555555555 5553555555555

RGDm

GCCGGGTATCGGCGTTCCGGGCATTGGAGTACCGGGCATCGGCGTACCTGGTATCGGCGTGCCAGGTARAGGCGTGCCGGGCATTGGTGTACCAGGGATT
P 61 GV?P GIGV?PGIGV?PGIGV?PGIE K GV P GTI GV P G I
CGGCCCATAGCCGCAAGGCCCGTAACCTCATGGCCCGTAGCCGCATGGACCATAGCCGCACGGTCCATTTCCGCACGGCCCGTAACCACATGGTCCCTAA
SEOSOOOOOOOEEEEE55555555555555OOOE5555555555OOOOOEOSS555 5555555555555

RGDm

GGGGTCCCTGGTATCGGTGTTCCGGGTATCGGCGTCCCAGGTAAAGGCGTCCCGGGTATTGGGGTTCCGGGAATTGGTGTACCAGGAATTGGTGTTCCTG
G v?epPGIGV?PGTIGVPGI KSGV?PGIGV?PGTIGV?PGTI GV P G
CCCCAGGGACCATAGCCACAAGGCCCATAGCCGCAGGGTCCATTTCCGCAGGGCCCATAACCCCAAGGCCCTTAACCACATGGTCCTTAACCACAAGGAC
SOOI 5555535555555
RGDm

GCATCGGGGTCCCGGGAAAAGGTGTACCGGGCATTGGAGTACCTGGAATTGGCGTTCCAGGCATTGGTGTTCCGGGAATTGGCGTTCCGGGCAAGGGAGT
I G vP°P GKGVU®PGIGVU®PGIGVZPGISGV?PGTIGUV PGIK GV
CGTAGCCCCAGGGCCCTTTTCCACATGGCCCGTAACCTCATGGACCTTAACCGCAAGGTCCGTAACCACAAGGCCCTTAACCGCAAGGCCCGTTCCCTCA
SOOI 5555555555555

RGDm

TCCGGGTATCGGTGTACCAGGTATTGGCGCTAGCTATGCTGTCACTGGCCGTGGAGACAGCCCCGCAAGCAGCGCACCAATTGCGGCTAGCGTGCCAGGA
P 61 G6GV?P GIGASY AV T GRGDSUPASSAUPTIAAS SV PG
AGGCCCATAGCCACATGGTCCATAACCGCGATCGATACGACAGTGACCGGCACCTCTGTCGGGGCGTTCGTCGCGTGGTTAACGCCGATCGCACGGTCCT
SEOSSOOOOOOEOEEE5555555555555OOEO35555555555 5553555555555 5555553355555

RGDm

ATTGGGGTCCCGGGTATTGGCGTCCCGGGCARAGGTGTCCCGGGCATCGGTGTCCCGGGTATTGGCGTTCCGGGGATCGGAGTCCCGGGGATTGGCGTGC
1 G vpep GGIGV?PGZ KSGV?PGIGVU®PGIGVU?PGIGVPGTI GV P
TAACCCCAGGGCCCATAACCGCAGGGCCCGTTTCCACAGGGCCCGTAGCCACAGGGCCCATAACCGCAAGGCCCCTAGCCTCAGGGCCCCTAACCGCACG
SEOSSOOOOOOEEEE555555555555555OOS355555555 5555535555555 5555555355555
RGDm

CGGGCAAAGGTGTTCCGGGCATTGGTGTTCCGGGCATCGGTGTGCCAGGAATCGGGGTACCAGGTATCGGCGTACCGGGCAAAGGGGTCCCAGGTATTGG
G K GVv?P GIGVU®PGIGV?PGIGVU?PGTIGVPGI KIS GV PG I G
GCCCGTTTCCACAAGGCCCGTAACCACAAGGCCCGTAGCCACACGGTCCTTAGCCCCATGGTCCATAGCCGCATGGCCCGTTTCCCCAGGGTCCATAACC
SOOI 5555355555555

RGDm

CGTGCCGGGAATTGGAGTGCCAGGGATTGGCGTACCAGGCATTGGGGTGCCTGGCAAAGGCGTGCCGGGTATTGGAGTGCCGGGGATTGGTGTTCCGGGG
v pGGIGVU?PGTIGVU®PGIGV?PGIZ KSGV P GTIGV?PGTI GV PG
GCACGGCCCTTAACCTCACGGTCCCTAACCGCATGGTCCGTAACCCCACGGACCGTTTCCGCACGGCCCATAACCTCACGGCCCCTAACCACAAGGCCCC
SEOOOOOOOOOOOOE355555555555555OOS35555555555OOOOOEOSS555 5555555555555

RGDm

ATTGGTGTACCGGGGATCGGCGTACCTGGCARAGGTGTTCCGGGTATTGGCGTACCGGGCATTGGTGTACCGGGTATTGGCGTGCCTGGGATTGGCGTGC
1 G vpep GGIGV?PGZ KGV?PGTIGVU®PGIGV?PGIGVPGTI GV P
TAACCACATGGCCCCTAGCCGCATGGACCGTTTCCACAAGGCCCATAACCGCATGGCCCGTAACCACATGGCCCATAACCGCACGGACCCTAACCGCACG
SOOI 5555555555555
RGDm

CTGGCAAGGGGGTCCCGGGCATTGGCGTGCCGGGCATCGGCGTACCGCTCGAGTAATARA 1218

G K Gv?PGTIGV?PGTIGV P LE * *
GACCGTTCCCCCAGGGCCCGTAACCGCACGGCCCGTAGCCGCATGGCGAGCTCATTATTT
SEOSSOOOOOEEEEEEEE55555O55555OSE55555555555555O33355555555>>
RGDm
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