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Page 1Sunday, March 6, 2005 7:37 PM
new syn-PH-2X map  (1 > 7962)   Site and Sequence
Enzymes : 18 of 242 enzymes (Filtered)
Settings: Linear, Certain Sites Only, Standard Genetic Code

GACGGATCGGGAGATCTCCCGATCCCCTATGGTCGACTCTCAGTACAATCTGCTCTGATGCCGCATAGTTAAGCCAGTATCTGCTCCCTGCTTGTGTGTTGGAGGTCGCTGAGTAGTGCG

™£££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 120

CTGCCTAGCCCTCTAGAGGGCTAGGGGATACCAGCTGAGAGTCATGTTAGACGAGACTACGGCGTATCAATTCGGTCATAGACGAGGGACGAACACACAACCTCCAGCGACTCATCACGC

SalI

CGAGCAAAATTTAAGCTACAACAAGGCAAGGCTTGACCGACAATTGCATGAAGAATCTGCTTAGGGTTAGGCGTTTTGCGCTGCTTCGCGATGTACGGGCCAGATATACGCGTTGACATT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 240

GCTCGTTTTAAATTCGATGTTGTTCCGTTCCGAACTGGCTGTTAACGTACTTCTTAGACGAATCCCAATCCGCAAAACGCGACGAAGCGCTACATGCCCGGTCTATATGCGCAACTGTAA

CMV

GATTATTGACTAGTTATTAATAGTAATCAATTACGGGGTCATTAGTTCATAGCCCATATATGGAGTTCCGCGTTACATAACTTACGGTAAATGGCCCGCCTGGCTGACCGCCCAACGACC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 360

CTAATAACTGATCAATAATTATCATTAGTTAATGCCCCAGTAATCAAGTATCGGGTATATACCTCAAGGCGCAATGTATTGAATGCCATTTACCGGGCGGACCGACTGGCGGGTTGCTGG

SpeI

CMV

CCCGCCCATTGACGTCAATAATGACGTATGTTCCCATAGTAACGCCAATAGGGACTTTCCATTGACGTCAATGGGTGGACTATTTACGGTAAACTGCCCACTTGGCAGTACATCAAGTGT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 480

GGGCGGGTAACTGCAGTTATTACTGCATACAAGGGTATCATTGCGGTTATCCCTGAAAGGTAACTGCAGTTACCCACCTGATAAATGCCATTTGACGGGTGAACCGTCATGTAGTTCACA

CMV

ATCATATGCCAAGTACGCCCCCTATTGACGTCAATGACGGTAAATGGCCCGCCTGGCATTATGCCCAGTACATGACCTTATGGGACTTTCCTACTTGGCAGTACATCTACGTATTAGTCA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 600

TAGTATACGGTTCATGCGGGGGATAACTGCAGTTACTGCCATTTACCGGGCGGACCGTAATACGGGTCATGTACTGGAATACCCTGAAAGGATGAACCGTCATGTAGATGCATAATCAGT

CMV

TCGCTATTACCATGGTGATGCGGTTTTGGCAGTACATCAATGGGCGTGGATAGCGGTTTGACTCACGGGGATTTCCAAGTCTCCACCCCATTGACGTCAATGGGAGTTTGTTTTGGCACC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 720

AGCGATAATGGTACCACTACGCCAAAACCGTCATGTAGTTACCCGCACCTATCGCCAAACTGAGTGCCCCTAAAGGTTCAGAGGTGGGGTAACTGCAGTTACCCTCAAACAAAACCGTGG

NcoI

CMV

AAAATCAACGGGACTTTCCAAAATGTCGTAACAACTCCGCCCCATTGACGCAAATGGGCGGTAGGCGTGTACGGTGGGAGGTCTATATAAGCAGAGCTCTCTGGCTAACTAGAGAACCCA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 840

TTTTAGTTGCCCTGAAAGGTTTTACAGCATTGTTGAGGCGGGGTAACTGCGTTTACCCGCCATCCGCACATGCCACCCTCCAGATATATTCGTCTCGAGAGACCGATTGATCTCTTGGGT

SacI

CMV

CTGCTTACTGGCTTATCGAAATTAATACGACTCACTATAGGGAGACCCAAGCTGGCTAGCGTTTAAACGGGCCCTCTAGACTCGAGCTCAAGCTTGCCACCATGGACGTGGTGAATCAGC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 960

GACGAATGACCGAATAGCTTTAATTATGCTGAGTGATATCCCTCTGGGTTCGACCGATCGCAAATTTGCCCGGGAGATCTGAGCTCGAGTTCGAACGGTGGTACCTGCACCACTTAGTCG

NheI XbaI XhoI
SacI

HindIII NcoI PvuII

syn-PH 2X

CMV T7 part1

  M  D  V  V  N  Q 

TGGTGGCTGGGGGTCAGTTCCGGGTGGTCAAGGAGCCCCTTGGCTTCGTGAAGGTGCTGCAGTGGGTCTTTGCCATCTTCGCCTTTGCTACGTGCGGCAGCTACACCGGAGAGCTTCGGC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 1080

ACCACCGACCCCCAGTCAAGGCCCACCAGTTCCTCGGGGAACCGAAGCACTTCCACGACGTCACCCAGAAACGGTAGAAGCGGAAACGATGCACGCCGTCGATGTGGCCTCTCGAAGCCG

PstI

syn-PH 2X

part1

 L  V  A  G  G  Q  F  R  V  V  K  E  P  L  G  F  V  K  V  L  Q  W  V  F  A  I  F  A  F  A  T  C  G  S  Y  T  G  E  L  R 

TGAGCGTGGAGTGTGCCAACAAGACGGAGAGTGCCCTCAACATCGAAGTCGAATTTGAGTACCCATTCAGGCTGCACCAAGTGTACTTTGATGCACCCTCCTGCGTTAAAGGGGGCACTA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 1200

ACTCGCACCTCACACGGTTGTTCTGCCTCTCACGGGAGTTGTAGCTTCAGCTTAAACTCATGGGTAAGTCCGACGTGGTTCACATGAAACTACGTGGGAGGACGCAATTTCCCCCGTGAT

syn-PH 2X

part1

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

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 1320

GGTTCTAGAAGGATCAACCACTGATGAGGAGGAGCCCACTTAAGAAACAGTGGCACCGACACAAACGGAAGGAGATGAGGTACCCCCGGGACCGGTGGATGTAGAAGGACGTCTTGTTCA

EcoRI NcoI PstI

syn-PH 2X

part1

 T  K  I  F  L  V  G  D  Y  S  S  S  G  E  F  F  V  T  V  A  V  F  A  F  L  Y  S  M  G  A  L  A  T  Y  I  F  L  Q  N  K 

ACCGAGAGAACAACAAAGGGCCAATGATGGACTTCCTGGCCACAGCAGTGTTCGCTTTCATGTGGCTAGTTAGCTCATCCGCCTGGGCCAAAGGCCTGTCCGATGTGAAGATGGCCACTG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 1440

TGGCTCTCTTGTTGTTTCCCGGTTACTACCTGAAGGACCGGTGTCGTCACAAGCGAAAGTACACCGATCAATCGAGTAGGCGGACCCGGTTTCCGGACAGGCTACACTTCTACCGGTGAC

syn-PH 2X

part1

 Y  R  E  N  N  K  G  P  M  M  D  F  L  A  T  A  V  F  A  F  M  W  L  V  S  S  S  A  W  A  K  G  L  S  D  V  K  M  A  T 

ACCCAGAGAACATTATCAAGGAGATGCCTATGTGCCGCCAGACAGATATGGATCTAGCCACCATGGGAAGTAAAGGAGAAGAACTTTTCACTGGAGTTGTCCCAATTCTTGTTGAATTAG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 1560

TGGGTCTCTTGTAATAGTTCCTCTACGGATACACGGCGGTCTGTCTATACCTAGATCGGTGGTACCCTTCATTTCCTCTTCTTGAAAAGTGACCTCAACAGGGTTAAGAACAACTTAATC

NcoI

syn-PH 2X

part1

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

2X PH

ATGGTGATGTTAATGGGCACAAATTTTCTGTCAGTGGAGAGGGTGAAGGTGATGCAACATACGGAAAACTTACCCTTAAATTTATTTGCACTACTGGAAAACTACCTGTTCCTTGGCCAA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 1680

TACCACTACAATTACCCGTGTTTAAAAGACAGTCACCTCTCCCACTTCCACTACGTTGTATGCCTTTTGAATGGGAATTTAAATAAACGTGATGACCTTTTGATGGACAAGGAACCGGTT

syn-PH 2X
 D  G  D  V  N  G  H  K  F  S  V  S  G  E  G  E  G  D  A  T  Y  G  K  L  T  L  K  F  I  C  T  T  G  K  L  P  V  P  W  P 

2X PH

CACTTGTCACTACTTTAACTTATGGTGTTCAATGCTTTTCAAGATACCCAGATCATATGAAACGGCATGACTTTTTCAAGAGTGCCATGCCCGAAGGTTATGTACAGGAAAGAACTATAT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 1800

GTGAACAGTGATGAAATTGAATACCACAAGTTACGAAAAGTTCTATGGGTCTAGTATACTTTGCCGTACTGAAAAAGTTCTCACGGTACGGGCTTCCAATACATGTCCTTTCTTGATATA

syn-PH 2X
 T  L  V  T  T  L  T  Y  G  V  Q  C  F  S  R  Y  P  D  H  M  K  R  H  D  F  F  K  S  A  M  P  E  G  Y  V  Q  E  R  T  I 

2X PH

TTTTCAAAGATGACGGGAACTACAAGACACGTGCTGAAGTCAAGTTTGAAGGTGATACCCTTGTTAATAGAATCGAGTTAAAAGGTATTGATTTTAAAGAAGATGGAAACATTCTTGGAC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 1920

AAAAGTTTCTACTGCCCTTGATGTTCTGTGCACGACTTCAGTTCAAACTTCCACTATGGGAACAATTATCTTAGCTCAATTTTCCATAACTAAAATTTCTTCTACCTTTGTAAGAACCTG

syn-PH 2X
 F  F  K  D  D  G  N  Y  K  T  R  A  E  V  K  F  E  G  D  T  L  V  N  R  I  E  L  K  G  I  D  F  K  E  D  G  N  I  L  G 

2X PH

ACAAATTGGAATACAACTATAACGATCACCAGGTGTACATCATGGCAGACAAACAAAAGAATGGAATCAAAGCTAACTTCAAAATTAGACACAACATTGAAGATGGAGGCGTTCAACTAG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 2040

TGTTTAACCTTATGTTGATATTGCTAGTGGTCCACATGTAGTACCGTCTGTTTGTTTTCTTACCTTAGTTTCGATTGAAGTTTTAATCTGTGTTGTAACTTCTACCTCCGCAAGTTGATC

syn-PH 2X
 H  K  L  E  Y  N  Y  N  D  H  Q  V  Y  I  M  A  D  K  Q  K  N  G  I  K  A  N  F  K  I  R  H  N  I  E  D  G  G  V  Q  L 

2X PH

CAGACCATTATCAACAAAATACTCCAATTGGCGATGGGCCCGTCCTTTTACCAGACAACCATTACCTGTTTACAACTTCTACTCTTTCGAAAGATCCCAACGAAAAGAGAGACCACATGG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 2160

GTCTGGTAATAGTTGTTTTATGAGGTTAACCGCTACCCGGGCAGGAAAATGGTCTGTTGGTAATGGACAAATGTTGAAGATGAGAAAGCTTTCTAGGGTTGCTTTTCTCTCTGGTGTACC

syn-PH 2X
 A  D  H  Y  Q  Q  N  T  P  I  G  D  G  P  V  L  L  P  D  N  H  Y  L  F  T  T  S  T  L  S  K  D  P  N  E  K  R  D  H  M 

2X PH

TCCTTCTTGAGTTTGTAACAGCTGCTGGGATTACACATGGCATGGATGAACTATACAAAACCGGTGGAGCTCGAATCTGCAGAATTCGCCCTTGGCTAGCCACCATGGGAAGTAAAGGAG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 2280

AGGAAGAACTCAAACATTGTCGACGACCCTAATGTGTACCGTACCTACTTGATATGTTTTGGCCACCTCGAGCTTAGACGTCTTAAGCGGGAACCGATCGGTGGTACCCTTCATTTCCTC

PvuII SacI
PstI

EcoRI NheI NcoI

syn-PH 2X
 V  L  L  E  F  V  T  A  A  G  I  T  H  G  M  D  E  L  Y  K  T  G  G  A  R  I  C  R  I  R  P  W  L  A  T  M  G  S  K  G 

2X PH

AAGAACTTTTCACTGGAGTTGTCCCAATTCTTGTTGAATTAGATGGTGATGTTAATGGGCACAAATTTTCTGTCAGTGGAGAGGGTGAAGGTGATGCAACATACGGAAAACTTACCCTTA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 2400

TTCTTGAAAAGTGACCTCAACAGGGTTAAGAACAACTTAATCTACCACTACAATTACCCGTGTTTAAAAGACAGTCACCTCTCCCACTTCCACTACGTTGTATGCCTTTTGAATGGGAAT

syn-PH 2X
 E  E  L  F  T  G  V  V  P  I  L  V  E  L  D  G  D  V  N  G  H  K  F  S  V  S  G  E  G  E  G  D  A  T  Y  G  K  L  T  L 

2X PH
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AATTTATTTGCACTACTGGAAAACTACCTGTTCCTTGGCCAACACTTGTCACTACTTTAACTTATGGTGTTCAATGCTTTTCAAGATACCCAGATCATATGAAACGGCATGACTTTTTCA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 2520

TTAAATAAACGTGATGACCTTTTGATGGACAAGGAACCGGTTGTGAACAGTGATGAAATTGAATACCACAAGTTACGAAAAGTTCTATGGGTCTAGTATACTTTGCCGTACTGAAAAAGT

syn-PH 2X
 K  F  I  C  T  T  G  K  L  P  V  P  W  P  T  L  V  T  T  L  T  Y  G  V  Q  C  F  S  R  Y  P  D  H  M  K  R  H  D  F  F 

2X PH

AGAGTGCCATGCCCGAAGGTTATGTACAGGAAAGAACTATATTTTTCAAAGATGACGGGAACTACAAGACACGTGCTGAAGTCAAGTTTGAAGGTGATACCCTTGTTAATAGAATCGAGT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 2640

TCTCACGGTACGGGCTTCCAATACATGTCCTTTCTTGATATAAAAAGTTTCTACTGCCCTTGATGTTCTGTGCACGACTTCAGTTCAAACTTCCACTATGGGAACAATTATCTTAGCTCA

syn-PH 2X
 K  S  A  M  P  E  G  Y  V  Q  E  R  T  I  F  F  K  D  D  G  N  Y  K  T  R  A  E  V  K  F  E  G  D  T  L  V  N  R  I  E 

2X PH

TAAAAGGTATTGATTTTAAAGAAGATGGAAACATTCTTGGACACAAATTGGAATACAACTATAACGATCACCAGGTGTACATCATGGCAGACAAACAAAAGAATGGAATCAAAGCTAACT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 2760

ATTTTCCATAACTAAAATTTCTTCTACCTTTGTAAGAACCTGTGTTTAACCTTATGTTGATATTGCTAGTGGTCCACATGTAGTACCGTCTGTTTGTTTTCTTACCTTAGTTTCGATTGA

syn-PH 2X
 L  K  G  I  D  F  K  E  D  G  N  I  L  G  H  K  L  E  Y  N  Y  N  D  H  Q  V  Y  I  M  A  D  K  Q  K  N  G  I  K  A  N 

2X PH

TCAAAATTAGACACAACATTGAAGATGGAGGCGTTCAACTAGCAGACCATTATCAACAAAATACTCCAATTGGCGATGGGCCCGTCCTTTTACCAGACAACCATTACCTGTTTACAACTT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 2880

AGTTTTAATCTGTGTTGTAACTTCTACCTCCGCAAGTTGATCGTCTGGTAATAGTTGTTTTATGAGGTTAACCGCTACCCGGGCAGGAAAATGGTCTGTTGGTAATGGACAAATGTTGAA

syn-PH 2X
 F  K  I  R  H  N  I  E  D  G  G  V  Q  L  A  D  H  Y  Q  Q  N  T  P  I  G  D  G  P  V  L  L  P  D  N  H  Y  L  F  T  T 

2X PH

CTACTCTTTCGAAAGATCCCAACGAAAAGAGAGACCACATGGTCCTTCTTGAGTTTGTAACAGCTGCTGGGATTACACATGGCATGGATGAACTATACAAAACCGGTGGAGCTCGAATCA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 3000

GATGAGAAAGCTTTCTAGGGTTGCTTTTCTCTCTGGTGTACCAGGAAGAACTCAAACATTGTCGACGACCCTAATGTGTACCGTACCTACTTGATATGTTTTGGCCACCTCGAGCTTAGT

PvuII SacI

syn-PH 2X
 S  T  L  S  K  D  P  N  E  K  R  D  H  M  V  L  L  E  F  V  T  A  A  G  I  T  H  G  M  D  E  L  Y  K  T  G  G  A  R  I 

2X PH

CATGCAAGGAACTGAGGGACCCTGTGACTTCAGGACTCAACACCTCGGTGGTGTTTGGCTTCCTGAACCTGGTGCTCTGGGTTGGCAACCTATGGTTCGTGTTCAAGGAGACAGGCTGGG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 3120

GTACGTTCCTTGACTCCCTGGGACACTGAAGTCCTGAGTTGTGGAGCCACCACAAACCGAAGGACTTGGACCACGAGACCCAACCGTTGGATACCAAGCACAAGTTCCTCTGTCCGACCC

syn-PH 2X
 T  C  K  E  L  R  D  P  V  T  S  G  L  N  T  S  V  V  F  G  F  L  N  L  V  L  W  V  G  N  L  W  F  V  F  K  E  T  G  W 

part II

CCGCCCCATTCATGCGCGCACCTCCAGGCGCCCCAGAAAAGCAACCAGCTCCTGGCGATGCCTACGGCGATGCGGGCTATGGGCAGGGCCCCGGAGGCTATGGGCCCCAGGACTCCTACG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 3240

GGCGGGGTAAGTACGCGCGTGGAGGTCCGCGGGGTCTTTTCGTTGGTCGAGGACCGCTACGGATGCCGCTACGCCCGATACCCGTCCCGGGGCCTCCGATACCCGGGGTCCTGAGGATGC

syn-PH 2X
 A  A  P  F  M  R  A  P  P  G  A  P  E  K  Q  P  A  P  G  D  A  Y  G  D  A  G  Y  G  Q  G  P  G  G  Y  G  P  Q  D  S  Y 

part II

GGCCTCAGGGTGGTTATCAACCCGATTACGGGCAGCCAGCCAGCGGCGGTGGCGGTGGCTACGGGCCTCAGGGCGACTATGGGCAGCAAGGCTACGGCCAACAGGGTGCGCCCACCTCCT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 3360

CCGGAGTCCCACCAATAGTTGGGCTAATGCCCGTCGGTCGGTCGCCGCCACCGCCACCGATGCCCGGAGTCCCGCTGATACCCGTCGTTCCGATGCCGGTTGTCCCACGCGGGTGGAGGA

syn-PH 2X
 G  P  Q  G  G  Y  Q  P  D  Y  G  Q  P  A  S  G  G  G  G  G  Y  G  P  Q  G  D  Y  G  Q  Q  G  Y  G  Q  Q  G  A  P  T  S 

part II

TCTCCAATCAGATGTCGGATCCGAAGCTTCGGTACCAAGCTGCCTACCCTTACGATGTGCCCGATTACGCCTGATAGCTTACGTAGAACAAAAACTCATCTCAGAAGAGGATCTGAATAG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 3480

AGAGGTTAGTCTACAGCCTAGGCTTCGAAGCCATGGTTCGACGGATGGGAATGCTACACGGGCTAATGCGGACTATCGAATGCATCTTGTTTTTGAGTAGAGTCTTCTCCTAGACTTATC

BamHI HindIII KpnI

syn-PH 2X
 F  S  N  Q  M  S  D  P  K  L  R  Y  Q  A  A  Y  P  Y  D  V  P  D  Y  A  . 

part II HA

CGCCGTCGACCATCATCATCATCATCATTGAGTTTAAACGGTCTCCAGCTTAAGTTTAAACCGCTGATCAGCCTCGACTGTGCCTTCTAGTTGCCAGCCATCTGTTGTTTGCCCCTCCCC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 3600

GCGGCAGCTGGTAGTAGTAGTAGTAGTAACTCAAATTTGCCAGAGGTCGAATTCAAATTTGGCGACTAGTCGGAGCTGACACGGAAGATCAACGGTCGGTAGACAACAAACGGGGAGGGG

SalI

BGH polyA
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CGTGCCTTCCTTGACCCTGGAAGGTGCCACTCCCACTGTCCTTTCCTAATAAAATGAGGAAATTGCATCGCATTGTCTGAGTAGGTGTCATTCTATTCTGGGGGGTGGGGTGGGGCAGGA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 3720

GCACGGAAGGAACTGGGACCTTCCACGGTGAGGGTGACAGGAAAGGATTATTTTACTCCTTTAACGTAGCGTAACAGACTCATCCACAGTAAGATAAGACCCCCCACCCCACCCCGTCCT

BGH polyA

CAGCAAGGGGGAGGATTGGGAAGACAATAGCAGGCATGCTGGGGATGCGGTGGGCTCTATGGCTTCTGAGGCGGAAAGAACCAGCTGGGGCTCTAGGGGGTATCCCCACGCGCCCTGTAG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 3840

GTCGTTCCCCCTCCTAACCCTTCTGTTATCGTCCGTACGACCCCTACGCCACCCGAGATACCGAAGACTCCGCCTTTCTTGGTCGACCCCGAGATCCCCCATAGGGGTGCGCGGGACATC

PvuII

BGH polyA

CGGCGCATTAAGCGCGGCGGGTGTGGTGGTTACGCGCAGCGTGACCGCTACACTTGCCAGCGCCCTAGCGCCCGCTCCTTTCGCTTTCTTCCCTTCCTTTCTCGCCACGTTCGCCGGCTT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 3960

GCCGCGTAATTCGCGCCGCCCACACCACCAATGCGCGTCGCACTGGCGATGTGAACGGTCGCGGGATCGCGGGCGAGGAAAGCGAAAGAAGGGAAGGAAAGAGCGGTGCAAGCGGCCGAA

TCCCCGTCAAGCTCTAAATCGGGGCATCCCTTTAGGGTTCCGATTTAGTGCTTTACGGCACCTCGACCCCAAAAAACTTGATTAGGGTGATGGTTCACGTAGTGGGCCATCGCCCTGATA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 4080

AGGGGCAGTTCGAGATTTAGCCCCGTAGGGAAATCCCAAGGCTAAATCACGAAATGCCGTGGAGCTGGGGTTTTTTGAACTAATCCCACTACCAAGTGCATCACCCGGTAGCGGGACTAT

GACGGTTTTTCGCCCTTTGACGTTGGAGTCCACGTTCTTTAATAGTGGACTCTTGTTCCAAACTGGAACAACACTCAACCCTATCTCGGTCTATTCTTTTGATTTATAAGGGATTTTGGG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 4200

CTGCCAAAAAGCGGGAAACTGCAACCTCAGGTGCAAGAAATTATCACCTGAGAACAAGGTTTGACCTTGTTGTGAGTTGGGATAGAGCCAGATAAGAAAACTAAATATTCCCTAAAACCC

GATTTCGGCCTATTGGTTAAAAAATGAGCTGATTTAACAAAAATTTAACGCGAATTAATTCTGTGGAATGTGTGTCAGTTAGGGTGTGGAAAGTCCCCAGGCTCCCCAGGCAGGCAGAAG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 4320

CTAAAGCCGGATAACCAATTTTTTACTCGACTAAATTGTTTTTAAATTGCGCTTAATTAAGACACCTTACACACAGTCAATCCCACACCTTTCAGGGGTCCGAGGGGTCCGTCCGTCTTC

sv40 ori

TATGCAAAGCATGCATCTCAATTAGTCAGCAACCAGGTGTGGAAAGTCCCCAGGCTCCCCAGCAGGCAGAAGTATGCAAAGCATGCATCTCAATTAGTCAGCAACCATAGTCCCGCCCCT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 4440

ATACGTTTCGTACGTAGAGTTAATCAGTCGTTGGTCCACACCTTTCAGGGGTCCGAGGGGTCGTCCGTCTTCATACGTTTCGTACGTAGAGTTAATCAGTCGTTGGTATCAGGGCGGGGA

sv40 ori

AACTCCGCCCATCCCGCCCCTAACTCCGCCCAGTTCCGCCCATTCTCCGCCCCATGGCTGACTAATTTTTTTTATTTATGCAGAGGCCGAGGCCGCCTCTGCCTCTGAGCTATTCCAGAA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 4560

TTGAGGCGGGTAGGGCGGGGATTGAGGCGGGTCAAGGCGGGTAAGAGGCGGGGTACCGACTGATTAAAAAAAATAAATACGTCTCCGGCTCCGGCGGAGACGGAGACTCGATAAGGTCTT

NcoI

sv40 ori

GTAGTGAGGAGGCTTTTTTGGAGGCCTAGGCTTTTGCAAAAAGCTCCCGGGAGCTTGTATATCCATTTTCGGATCTGATCAAGAGACAGGATGAGGATCGTTTCGCATGATTGAACAAGA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 4680

CATCACTCCTCCGAAAAAACCTCCGGATCCGAAAACGTTTTTCGAGGGCCCTCGAACATATAGGTAAAAGCCTAGACTAGTTCTCTGTCCTACTCCTAGCAAAGCGTACTAACTTGTTCT

SmaI

TGGATTGCACGCAGGTTCTCCGGCCGCTTGGGTGGAGAGGCTATTCGGCTATGACTGGGCACAACAGACAATCGGCTGCTCTGATGCCGCCGTGTTCCGGCTGTCAGCGCAGGGGCGCCC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 4800

ACCTAACGTGCGTCCAAGAGGCCGGCGAACCCACCTCTCCGATAAGCCGATACTGACCCGTGTTGTCTGTTAGCCGACGAGACTACGGCGGCACAAGGCCGACAGTCGCGTCCCCGCGGG

GGTTCTTTTTGTCAAGACCGACCTGTCCGGTGCCCTGAATGAACTGCAGGACGAGGCAGCGCGGCTATCGTGGCTGGCCACGACGGGCGTTCCTTGCGCAGCTGTGCTCGACGTTGTCAC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 4920

CCAAGAAAAACAGTTCTGGCTGGACAGGCCACGGGACTTACTTGACGTCCTGCTCCGTCGCGCCGATAGCACCGACCGGTGCTGCCCGCAAGGAACGCGTCGACACGAGCTGCAACAGTG

PstI PvuII

TGAAGCGGGAAGGGACTGGCTGCTATTGGGCGAAGTGCCGGGGCAGGATCTCCTGTCATCTCACCTTGCTCCTGCCGAGAAAGTATCCATCATGGCTGATGCAATGCGGCGGCTGCATAC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 5040

ACTTCGCCCTTCCCTGACCGACGATAACCCGCTTCACGGCCCCGTCCTAGAGGACAGTAGAGTGGAACGAGGACGGCTCTTTCATAGGTAGTACCGACTACGTTACGCCGCCGACGTATG

GCTTGATCCGGCTACCTGCCCATTCGACCACCAAGCGAAACATCGCATCGAGCGAGCACGTACTCGGATGGAAGCCGGTCTTGTCGATCAGGATGATCTGGACGAAGAGCATCAGGGGCT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 5160

CGAACTAGGCCGATGGACGGGTAAGCTGGTGGTTCGCTTTGTAGCGTAGCTCGCTCGTGCATGAGCCTACCTTCGGCCAGAACAGCTAGTCCTACTAGACCTGCTTCTCGTAGTCCCCGA

CGCGCCAGCCGAACTGTTCGCCAGGCTCAAGGCGCGCATGCCCGACGGCGAGGATCTCGTCGTGACCCATGGCGATGCCTGCTTGCCGAATATCATGGTGGAAAATGGCCGCTTTTCTGG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 5280

GCGCGGTCGGCTTGACAAGCGGTCCGAGTTCCGCGCGTACGGGCTGCCGCTCCTAGAGCAGCACTGGGTACCGCTACGGACGAACGGCTTATAGTACCACCTTTTACCGGCGAAAAGACC

NcoI

ATTCATCGACTGTGGCCGGCTGGGTGTGGCGGACCGCTATCAGGACATAGCGTTGGCTACCCGTGATATTGCTGAAGAGCTTGGCGGCGAATGGGCTGACCGCTTCCTCGTGCTTTACGG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 5400

TAAGTAGCTGACACCGGCCGACCCACACCGCCTGGCGATAGTCCTGTATCGCAACCGATGGGCACTATAACGACTTCTCGAACCGCCGCTTACCCGACTGGCGAAGGAGCACGAAATGCC

RsrII
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TATCGCCGCTCCCGATTCGCAGCGCATCGCCTTCTATCGCCTTCTTGACGAGTTCTTCTGAGCGGGACTCTGGGGTTCGAAATGACCGACCAAGCGACGCCCAACCTGCCATCACGAGAT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 5520

ATAGCGGCGAGGGCTAAGCGTCGCGTAGCGGAAGATAGCGGAAGAACTGCTCAAGAAGACTCGCCCTGAGACCCCAAGCTTTACTGGCTGGTTCGCTGCGGGTTGGACGGTAGTGCTCTA

TTCGATTCCACCGCCGCCTTCTATGAAAGGTTGGGCTTCGGAATCGTTTTCCGGGACGCCGGCTGGATGATCCTCCAGCGCGGGGATCTCATGCTGGAGTTCTTCGCCCACCCCAACTTG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 5640

AAGCTAAGGTGGCGGCGGAAGATACTTTCCAACCCGAAGCCTTAGCAAAAGGCCCTGCGGCCGACCTACTAGGAGGTCGCGCCCCTAGAGTACGACCTCAAGAAGCGGGTGGGGTTGAAC

sv 40 polyA

TTTATTGCAGCTTATAATGGTTACAAATAAAGCAATAGCATCACAAATTTCACAAATAAAGCATTTTTTTCACTGCATTCTAGTTGTGGTTTGTCCAAACTCATCAATGTATCTTATCAT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 5760

AAATAACGTCGAATATTACCAATGTTTATTTCGTTATCGTAGTGTTTAAAGTGTTTATTTCGTAAAAAAAGTGACGTAAGATCAACACCAAACAGGTTTGAGTAGTTACATAGAATAGTA

sv 40 polyA

GTCTGTATACCGTCGACCTCTAGCTAGAGCTTGGCGTAATCATGGTCATAGCTGTTTCCTGTGTGAAATTGTTATCCGCTCACAATTCCACACAACATACGAGCCGGAAGCATAAAGTGT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 5880

CAGACATATGGCAGCTGGAGATCGATCTCGAACCGCATTAGTACCAGTATCGACAAAGGACACACTTTAACAATAGGCGAGTGTTAAGGTGTGTTGTATGCTCGGCCTTCGTATTTCACA

SalI

sv 40 polyA

AAAGCCTGGGGTGCCTAATGAGTGAGCTAACTCACATTAATTGCGTTGCGCTCACTGCCCGCTTTCCAGTCGGGAAACCTGTCGTGCCAGCTGCATTAATGAATCGGCCAACGCGCGGGG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 6000

TTTCGGACCCCACGGATTACTCACTCGATTGAGTGTAATTAACGCAACGCGAGTGACGGGCGAAAGGTCAGCCCTTTGGACAGCACGGTCGACGTAATTACTTAGCCGGTTGCGCGCCCC

PvuII

AGAGGCGGTTTGCGTATTGGGCGCTCTTCCGCTTCCTCGCTCACTGACTCGCTGCGCTCGGTCGTTCGGCTGCGGCGAGCGGTATCAGCTCACTCAAAGGCGGTAATACGGTTATCCACA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 6120

TCTCCGCCAAACGCATAACCCGCGAGAAGGCGAAGGAGCGAGTGACTGAGCGACGCGAGCCAGCAAGCCGACGCCGCTCGCCATAGTCGAGTGAGTTTCCGCCATTATGCCAATAGGTGT

GAATCAGGGGATAACGCAGGAAAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAAGGCCAGGAACCGTAAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTTCCATAGGCTCCGCCCCCCTGACGAGCATCAC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 6240

CTTAGTCCCCTATTGCGTCCTTTCTTGTACACTCGTTTTCCGGTCGTTTTCCGGTCCTTGGCATTTTTCCGGCGCAACGACCGCAAAAAGGTATCCGAGGCGGGGGGACTGCTCGTAGTG

col E

AAAAATCGACGCTCAAGTCAGAGGTGGCGAAACCCGACAGGACTATAAAGATACCAGGCGTTTCCCCCTGGAAGCTCCCTCGTGCGCTCTCCTGTTCCGACCCTGCCGCTTACCGGATAC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 6360

TTTTTAGCTGCGAGTTCAGTCTCCACCGCTTTGGGCTGTCCTGATATTTCTATGGTCCGCAAAGGGGGACCTTCGAGGGAGCACGCGAGAGGACAAGGCTGGGACGGCGAATGGCCTATG

col E

CTGTCCGCCTTTCTCCCTTCGGGAAGCGTGGCGCTTTCTCAATGCTCACGCTGTAGGTATCTCAGTTCGGTGTAGGTCGTTCGCTCCAAGCTGGGCTGTGTGCACGAACCCCCCGTTCAG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 6480

GACAGGCGGAAAGAGGGAAGCCCTTCGCACCGCGAAAGAGTTACGAGTGCGACATCCATAGAGTCAAGCCACATCCAGCAAGCGAGGTTCGACCCGACACACGTGCTTGGGGGGCAAGTC

col E

CCCGACCGCTGCGCCTTATCCGGTAACTATCGTCTTGAGTCCAACCCGGTAAGACACGACTTATCGCCACTGGCAGCAGCCACTGGTAACAGGATTAGCAGAGCGAGGTATGTAGGCGGT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 6600

GGGCTGGCGACGCGGAATAGGCCATTGATAGCAGAACTCAGGTTGGGCCATTCTGTGCTGAATAGCGGTGACCGTCGTCGGTGACCATTGTCCTAATCGTCTCGCTCCATACATCCGCCA

col E

GCTACAGAGTTCTTGAAGTGGTGGCCTAACTACGGCTACACTAGAAGGACAGTATTTGGTATCTGCGCTCTGCTGAAGCCAGTTACCTTCGGAAAAAGAGTTGGTAGCTCTTGATCCGGC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 6720

CGATGTCTCAAGAACTTCACCACCGGATTGATGCCGATGTGATCTTCCTGTCATAAACCATAGACGCGAGACGACTTCGGTCAATGGAAGCCTTTTTCTCAACCATCGAGAACTAGGCCG

col E

AAACAAACCACCGCTGGTAGCGGTGGTTTTTTTGTTTGCAAGCAGCAGATTACGCGCAGAAAAAAAGGATCTCAAGAAGATCCTTTGATCTTTTCTACGGGGTCTGACGCTCAGTGGAAC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 6840

TTTGTTTGGTGGCGACCATCGCCACCAAAAAAACAAACGTTCGTCGTCTAATGCGCGTCTTTTTTTCCTAGAGTTCTTCTAGGAAACTAGAAAAGATGCCCCAGACTGCGAGTCACCTTG

col E

GAAAACTCACGTTAAGGGATTTTGGTCATGAGATTATCAAAAAGGATCTTCACCTAGATCCTTTTAAATTAAAAATGAAGTTTTAAATCAATCTAAAGTATATATGAGTAAACTTGGTCT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 6960

CTTTTGAGTGCAATTCCCTAAAACCAGTACTCTAATAGTTTTTCCTAGAAGTGGATCTAGGAAAATTTAATTTTTACTTCAAAATTTAGTTAGATTTCATATATACTCATTTGAACCAGA
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GACAGTTACCAATGCTTAATCAGTGAGGCACCTATCTCAGCGATCTGTCTATTTCGTTCATCCATAGTTGCCTGACTCCCCGTCGTGTAGATAACTACGATACGGGAGGGCTTACCATCT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 7080

CTGTCAATGGTTACGAATTAGTCACTCCGTGGATAGAGTCGCTAGACAGATAAAGCAAGTAGGTATCAACGGACTGAGGGGCAGCACATCTATTGATGCTATGCCCTCCCGAATGGTAGA

ampicilin

GGCCCCAGTGCTGCAATGATACCGCGAGACCCACGCTCACCGGCTCCAGATTTATCAGCAATAAACCAGCCAGCCGGAAGGGCCGAGCGCAGAAGTGGTCCTGCAACTTTATCCGCCTCC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 7200

CCGGGGTCACGACGTTACTATGGCGCTCTGGGTGCGAGTGGCCGAGGTCTAAATAGTCGTTATTTGGTCGGTCGGCCTTCCCGGCTCGCGTCTTCACCAGGACGTTGAAATAGGCGGAGG

ampicilin

ATCCAGTCTATTAATTGTTGCCGGGAAGCTAGAGTAAGTAGTTCGCCAGTTAATAGTTTGCGCAACGTTGTTGCCATTGCTACAGGCATCGTGGTGTCACGCTCGTCGTTTGGTATGGCT

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 7320

TAGGTCAGATAATTAACAACGGCCCTTCGATCTCATTCATCAAGCGGTCAATTATCAAACGCGTTGCAACAACGGTAACGATGTCCGTAGCACCACAGTGCGAGCAGCAAACCATACCGA

ampicilin

TCATTCAGCTCCGGTTCCCAACGATCAAGGCGAGTTACATGATCCCCCATGTTGTGCAAAAAAGCGGTTAGCTCCTTCGGTCCTCCGATCGTTGTCAGAAGTAAGTTGGCCGCAGTGTTA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 7440

AGTAAGTCGAGGCCAAGGGTTGCTAGTTCCGCTCAATGTACTAGGGGGTACAACACGTTTTTTCGCCAATCGAGGAAGCCAGGAGGCTAGCAACAGTCTTCATTCAACCGGCGTCACAAT

ampicilin

TCACTCATGGTTATGGCAGCACTGCATAATTCTCTTACTGTCATGCCATCCGTAAGATGCTTTTCTGTGACTGGTGAGTACTCAACCAAGTCATTCTGAGAATAGTGTATGCGGCGACCG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 7560

AGTGAGTACCAATACCGTCGTGACGTATTAAGAGAATGACAGTACGGTAGGCATTCTACGAAAAGACACTGACCACTCATGAGTTGGTTCAGTAAGACTCTTATCACATACGCCGCTGGC

ampicilin

AGTTGCTCTTGCCCGGCGTCAATACGGGATAATACCGCGCCACATAGCAGAACTTTAAAAGTGCTCATCATTGGAAAACGTTCTTCGGGGCGAAAACTCTCAAGGATCTTACCGCTGTTG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 7680

TCAACGAGAACGGGCCGCAGTTATGCCCTATTATGGCGCGGTGTATCGTCTTGAAATTTTCACGAGTAGTAACCTTTTGCAAGAAGCCCCGCTTTTGAGAGTTCCTAGAATGGCGACAAC

ampicilin

AGATCCAGTTCGATGTAACCCACTCGTGCACCCAACTGATCTTCAGCATCTTTTACTTTCACCAGCGTTTCTGGGTGAGCAAAAACAGGAAGGCAAAATGCCGCAAAAAAGGGAATAAGG

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 7800

TCTAGGTCAAGCTACATTGGGTGAGCACGTGGGTTGACTAGAAGTCGTAGAAAATGAAAGTGGTCGCAAAGACCCACTCGTTTTTGTCCTTCCGTTTTACGGCGTTTTTTCCCTTATTCC

ampicilin

GCGACACGGAAATGTTGAATACTCATACTCTTCCTTTTTCAATATTATTGAAGCATTTATCAGGGTTATTGTCTCATGAGCGGATACATATTTGAATGTATTTAGAAAAATAAACAAATA

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞ 7920

CGCTGTGCCTTTACAACTTATGAGTATGAGAAGGAAAAAGTTATAATAACTTCGTAAATAGTCCCAATAACAGAGTACTCGCCTATGTATAAACTTACATAAATCTTTTTATTTGTTTAT

ampicilin

GGGGTTCCGCGCACATTTCCCCGAAAAGTGCCACCTGACGTC

££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞££££¢££££∞£≥ 7962

CCCCAAGGCGCGTGTAAAGGGGCTTTTCACGGTGGACTGCAG


