T)Lig4

Rattus norvegicus DNA ligase 4 (Lig4),
mRNA

DNA ligase (ATP) 4; ligase IV, DNA, ATP-dependent

e Référence NCBI : NM_001106095

e Taille 2735 NT

e Séquences protéique NP_001099565.1

MASSQASRTVAAHVPFADLCSTLERIQKGKDRAEKIRHFKEFLD
SWRKFHDALHKNKKDVPDSFYPAMRLILPQLERERMAYGIKETMLAKLYIELLNLPR
EGKDAQKLLNYRTPSGARSDAGDFATIAYFVLKPRCLQKGSLTIQKVNELLDLVASN
NSGKRKDLVKKSLLQLITQCSALEQKWLIRMIIKDLKLGVSQHTILSIFHNDAVELHN
VTTDLEKVCRQLHDPSVGLSDISITLFSAFRPMLAAVADVERVEKDMKQQSFYIETKL
DGERMQMHKDGALYRYFSRNGYNYTDQFGESPQEGSLTPFIHNAFKTDVQVCILDG
EMMAYNPTTQTFMQKGVKFDIKRMVEDSDLQTCYCVFDVLMVNNKKLGRETLRKR
YDILSSTFTPIQGRIEIVQKTQAQTKQEVVDALNDAIDKREEGIMVKHPLSIYKPDKRG
EGWLKIKPEYVTGLMDELDLLIVGGY WGKGSRGGMMSHFLCAVAETPPPGDKPSVF
HTLCRVGSGYTMKELYDLGLKLAKYWKPFQRKSPPSCILCGTEKPEVYIEPQNSVIVQ
IKAAEIVPSDMYKTGSTLRFPRIEKIRDDKEWHDCMTLDDLEQLRGKASGKLATKHL
HIGDDDEPREKRRKPISKTKKTIGIIEHLKAPNLSNINKVSNVFEDVEFCVMSGLDGYP
KPDLENKIAEFGGYIVQNPGPDTYCVIAGSENIRVRNIISSDRHDVVKPEWLLECFKTK
TCVPWQPRFMIHMCPSTKQHFAREYDCYGDSYFVDADLDQLKEVFLRIKPSEQQTPE
EMAPVIADLECRYSWDHSPLSMFRHYTVYLDLYAVINDLSSKIEATRLGVTALELRFR
GAKVVSRLSEGVSHVIIGEDQRRVSDFKTFRRTLKKKFKILQERWVIDSVDKCELQEE
NLYLL

atggcttc ctcacaagcc

301
361
421
481
541
601
661
721
781
841
901
961
1021
1081
1141
1201
1261

tcacgaactg
cagaaaggta
agaaaatttc
gcaatgagac
accatgctgg
cagaagctcc
acgattgcat
aaggtgaatg
gtgaaaaaga
attcgcatga
ttccacaatg
cagctacatg
aggccaatgc
agtttctaca
ctgtaccggt
caggaaggct
atccttgatg

tcgcagctca
aagaccgtgc
atgatgccct
ttattctccc
ctaagcttta
tgaattaccg
actttgtttt
aactcttaga
gccttcttca
ttattaagga
atgcagtcga
accccteegt
tagctgctgt
tcgaaactaa
acttctccag
ctctcacccc
gcgagatgat

tgtcccecttt
agaaaaaatc
tcataagaac
tcagctagag
catcgaattg
aacccccagt
gaagccaagg
cttagttgcc
gttaataacc
cttaaagctt
gttgcacaat
agggctcagc
agcagatgtg
gctcgatggce
aaatggttac
gtttattcac
ggcctacaac

gcagacttgt
aggcacttca
aagaaggatg
agagagagga
ctcaatttac
ggagctcgct
tgcttacaga
agcaataact
cagtgttcag
ggtgtcagtc
gtcaccacag
gacatctcca
gagcgtgtgg
gagcgcatgc
aactacaccg
aacgcattca
ccaacgacac

gctccacctt
aggagtttct
ttccggactce
tggcttacgg
caagagaagg
cagatgctgg
aaggaagctt
ctggcaaaag
cactcgagca
agcacacgat
atctggaaaa
tcactttgtt
agaaggacat
agatgcacaa
atcagttcgg
agacagatgt
agactttcat

agaacgaata
ggattcttgg
tttttaccca
aatcaaagaa
caaggatgcc
ggactttgcc
aaccatacag
aaaagatcta
aaagtggctg
attgtccatc
ggtctgtagg
ctctgccettt
gaagcagcag
ggatggcgcec
cgaatctcca
gcaagtgtgc
gcagaagggg
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1321
1381
1441
1501
1561
1621
1681
1741
1801
1861
1921
1981
2041
2101
2161
2221
2281
2341
2401
2461
2521
2581
2641
2701
2761
2821
2881
2941
3001

gtcaagtttg
ttcgatgtgce
gatatcctta
caagctcaga
gaggggatca
tggctaaaga
gttgggggct
gtggcagaga
gggtcgggtt
aagcctttcc
gtgtacattg
agtgacatgt
gacaaagagt
tctgggaagc
aggcggaaac
cctaaccttt
atgagtggat
ggttatatag
attagggtca
ttagagtgtt
tgcccatcaa
gttgatgcag
cagactcctg
cactctcctc
aatgacttaa
tttcgtggag
gaagatcaga
aaaatcctgc
aacctgtatt

atatcaaaag
tgatggttaa
gtagcacttt
caaagcagga
tggttaaaca
ttaaaccaga
actggggtaa
caccacctcc
acacgatgaa
aaagaaaatc
aaccccagaa
acaagactgg
ggcatgactg
ttgccacaaa
ccatctctaa
ctaacataaa
tagatggtta
tccagaatcc
gaaacatcat
ttaaaacaaa
caaagcagca
atttggatca
aagaaatggc
tcagtatgtt
gttccaaaat
caaaggtggt
gacgagtcag
aggaacgttg
tgctttag

gatggtcgaa
taataagaag
cacacccata
agtagtggat
ccctetgtec
gtatgtcact
aggttctcga
tggtgacaag
agaactctat
tccaccaagce
ctctgtcatc
ctctaccttg
tatgacgctg
acaccttcac
gacgaagaaa
caaagtttct
tccaaagcct
aggcccagat
ctcttcagat
aacatgtgtg
ttttgccecgt
attgaaagaa
ccctgtgatt
tcgacactac
cgaagccaca
ttccecgetta
tgactttaaa
ggtgatcgat

gattctgacc
ctagggcgtg
caaggtcgaa
gcattaaatg
atttacaagc
ggattgatgg
ggtggcatga
ccatctgtgt
gacctgggct
tgtattttgt
gttcagatca
cgcttcccac
gatgacctgg
ataggtgacg
accattggaa
aatgtatttg
gacctagaga
acatactgtg
aggcatgatg
ccatggcaac
gaatatgact
gtgtttttaa
gctgacctag
accgtttatt
aggttaggtg
tctgaagggg
acgttcagaa
tcagtagaca

tacagacatg
agactctcag
tagagatagt
atgccataga
cagacaaaag
atgaattaga
tgtctcactt
tccacactct
tgaaattggc
gtggcacaga
aggcggcaga
gcatcgagaa
agcagctgag
atgacgaacc
tcattgaaca
aagatgttga
acaaaattgc
tgattgcagg
ttgtcaagcc
cccgctttat
gctatggtga
gaattaaacc
aatgtcgtta
tggacttgta
ttacagcact
tgtctcacgt
gaacgcttaa
agtgtgaact

ctactgtgtt
gaagaggtat
gcagaaaact
caagagagaa
aggtgaaggg
cctcttaatt
tctgtgtgca
gtgccgtgtt
aaaatactgg
gaagccagaa
gatcgtcccce
gatcagagat
ggggaaagca
cagagaaaaa
cctaaaagcg
gttttgtgtc
agaatttggt
ttctgagaac
cgagtggctt
gattcacatg
tagctatttc
cagtgagcag
ttcctgggat
tgctgttatt
tgagctgcgg
aatcatcggg
gaaaaagttt

gcaggaagaa

5.90 kb

| I, |

Lig4-201 >

Forviard strand pe

protein coding

ATTENTION : pas d’introns dans CDS

e Amorces synthétisées :

Ligd Ascl_Fwd
tataGGCGCGCCa atggcttc ctcacaagcctcacg
Ligd_Notl_Rev

ttaaGCGGCCGCa ctaaagcaaatacaggttttcttee

e Expériences :

e 29/10 PCR pfu 60°C pfu 50ul 40 cycles
o rate/DiT0/DiT24hLPS : les miens de fevrier
o  48h mix/SP/CTX faits le 28/10






o FlagBirA Liga clone C

» B3Fwd 935NT

ATGGCTTCCTCACAAGCCTCACGAACTGTCGCAGCTCATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGCTCCACCTTAGAACGAA
TACAGAAAGGTAAAGACCGTGCAGAAAAAATCAGGCACTTCAAGGAGTTTCTGGATTCTTGGAGAAAATTTCAT
GATGCCCTTCATAAGAACAAGAAGGATGTTCCGGACTCTTTTTACCCAGCAATGAGACTTATTCTCCCTCAGCTAG
AGAGAGAGAGGATGGCTTACGGAATCAAAGAAACCATGCTGGCTAAGCTTTACATCGAATTGCTCAATTTACCAA
GAGAAGGCAAGGATGCCCAGAAGCTCCTGAATTACCGAACCCCCAGTGGAGCTCGCTCAGATGCTGGGGACTT
TGCCACGATTGCATACTTTGTTTTGAAGCCAAGGTGCTTACAGAAAGGAAGCTTAACCATACAGAAGGTGAATGA
ACTCTTAGACTTAGTTGCCAGCAATAACTCTGGCAAAAGAAAAGATCTAGTGAAAAAGAGCCTTCTTCAGTTAAT
AACCCAGTGTTCAGCACTCGAGCAAAAGTGGCTGATTCGCATGATTATTAAGGACTTAAAGCTTGGTGTCAGTCA
GCACACGATATTGTCCATCTTCCACAATGATGCAGTCGAGTTGCACAATGTCACCACAGATCTGGAAAAGGECTGT
AGGCAGCTACATGACCCCTCCGTANGGCTCAgCGACATCTCCATCACTTTGTTCTCTGCCTTTAGGCCAATGCTAG
CTGCTGTAGCANATGTGGAGCGTGTGGAGAAGGACNTGAAGCANCANANTTTCTACNTCNAANCTAANCTCGA
TGGNNAGCGCATGCAGATGCACAAGGATGGNGCCCTGNACCGGTACTNCTCCNNAAATGGNNANNNTACNCN
ATCAGTTNNNNNANNTCNNNGGANGGNTNNNNNNCCCNT

» BGHRev 997NT

CGCATCGNNANATCAGAGNTGNNNAGAGTGGCANGACTGTANGACGCTGGATGNCCTGGAGCAGCTGAGGG
GGAAAGCATCTGGGAAGCTTGCCACAAANCACCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAAAAAAGGCG
GAAACCCATCTCTAAGACGAAGAAAACCATtGGAATCATTGAACACCTAAAAGCGCcTAaCCTTTCTAACATAAAC
AAAGTTTCTAATGTATTTGAAGATGTTGAGTTTtGTGTCATGAGTGGATTAGATGGTTATCCAAAGCCTGACCTAG
AGAACAAAATTGCAGAATTTGGTGGTTATATAGTCCAGAATCCAGGCCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTC
TGAGAACATTAGGGTCAGAAACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTTGTCAAGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTG
TTTTAAAACAAAAACATGTGTGCCATGGCAACCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCAACAAAGCAGCATTTT
GCCCGTGAATATGACTGCTATGGTGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCAATTGAAAGAAGTGTTTTTAA
GAATTAAACCCAGTGAGCAGCAGACTCCTGAAGAAATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGAATGTCGTTATTCCT
GGGATCACTCTCCTCTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTATGCTGTTATTAATGACTTAAGTT
CCAAAATCGAAGCCACAAGGTTAGGTGTTACAGCACTTGAGCTGCGGTTTCGTGGAGCAAAGGTGGTTTCCCGC
TTATCTGAAGGGGTGTCTCACGTAATCATCGGGGAAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTAAAACGTTCAGAAG
AACGCTTAAGAAAAAGTTTAAAATCCTGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACAAGTGTGAACTGCAGG
AAGAAAACCTGTATTTGCTTTAG

> Int Fwd1l

ANGANTAGTGGNNGCATTAAATGATGCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGaTCATGGTTAAACACCCTCTGTCCA
TTTACAAGCCAGACAAAAGAGGTGAAGGGTGGCTAAAGATTAAACCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGATGAA
TTAGACCTCTTAATTGTTGGGGGCTACTGGGGTAAAGGTTCTCGAGGTGGCATGATGTCTCACTTTCTGTGTGCA
GTGGCAGAGACACCACCTCCTGGTGACAAGCCATCTGTGTTCCACACTCTGTGCCGTGTTGGGTCGGGTTACAC
GATGAAAGAACTCTATGACCTGGGCTTGAAATTGGCAAAATACTGGAAGCCTTTCCAAAGAAAATCTCCACCAAG
CTGTATTTTGTGTGGCACAGAGAAGCCAGAAGTGTACATTGAACCCCAGAACTCTGTCATCGTTCAGATCAAGGC
GGCAGAGATCGTCCCCAGTGACATGTACAAGACTGGCTCTACCTTGCGCTTCCCACGCATCGAGAAGATCAGAGA
TGACAAAGAGTGGCATGACTGTATGACGCTGGATGACCTGGAGCAGCTGAGGGGGAAAGCATCTGGGAAGCTT
GCCACAAAACACCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAAAAAAGGCGGAAACCCATCTCTAAGACGA
AGAAAACCATTGGAATCATTGAACACCTAAAAGCGCCTAACCTTTCTAACATAAACAAAGTTTCTAATGTATTTGA
AGATGTTGAGTTTTGTGTCATGAGTGGAtTaNATGGTTATCCAAAGNCTGACCTNNNAACAAAATTGCAGAANTN
GGTGGTTATATAGNCCNNNAATCCAGGCCCANATACNTACTGTNNNNNNGNAGGNTCTGAGAACATTNNGGN



CANAAACATCATCTNNTCAGATANGCNTGATGTTGTCAAGCCCNAGTGGCTTTTNNNTGNTTTAAAACAAAANN
TGNNTGNCNNNNCAACCCCGCTTTNNGATTCACANGTGCCCNTCAACAAAGCANCNTTTTGCCCNNGAATNT
NACTGCT

» Int Fwd2

TTGCANNATGTCNCNNCAGATCTGGAAAAGGtCTGTAGGCAGCTACATGACCCCTCCGTAGGGCTCAGCGACAT
CTCCATCACTTTGTTCTCTGCCTTTAGGCCAATGCTAGCTGCTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGAGAAGGACAT
GAAGCAGCAGAGTTTCTACATCGAAACTAAGCTCGATGGCGAGCGCATGCAGATGCACAAGGATGGCGCCCTGT
ACCGGTACTTCTCCAGAAATGGTTACAACTACACCGATCAGTTCGGCGAATCTCCACAGGAAGGCTCTCTCACCC
CGTTTATTCACAACGCATTCAAGACAGATGTGCAAGTGTGCATCCTTGATGGCGAGATGATGGCCTACAACCCAA
CGACACAGACTTTCATGCAGAAGGGGGTCAAGTTTGATATCAAAAGGATGGTCGAAGATTCTGACCTACAGACA
TGCTACTGTGTTTTCGATGTGCTGATGGTTAATAATAAGAAGCTAGGGCGTGAGACTCTCAGGAAGAGGTATGATA
TCCTTAGTAGCACTTTCACACCCATACAAGGTCGAATAGAGATAGTGCAGAAAACTCAAGCTCAGACAAAGCAG
GAAGTAGTGGATGCATTAAATGATGCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGATCATGGTTAAACACCCTCTGTCCATT
TACAAGCCAGACAAAAGAGGTGAAGGGTGGCTAAAGATTAAACCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGATGAATT
AGACCTCTTAATTGTTGGGGGCTACTGGGGTAAAGGTTCTCGAGGTGGCATGATGTCTCACTTTCTGTGTGCAGT
GNCAGAGACACCACCTCCTGGTGACAAGCCATCTGTGTTCCACACTCTGTGCCGTGTTGGGTCGGGTTACACGAT
GAAAGAACTCTATGANCTNGGCTTGAAATTGGCAAATACTGGAAGCCTTTCNAAGAAAATCTCCNNCNAGCTGT
ATTTTGTGTNGCACANANAANCCNNAAGTGTACATTGAACCCCANAACTCTGNCATCNTTCANATNNNNCNNN
NNANNTCGTCCCCNNNGACAT

> IntRevl

GANANNANATGAAGCAGNAGAGTTTNNNCATNNNAANTAAGCTNGNNNNGAGNGCATGCAGATGCACNNG
NANGGCNNCNGNACCGGTANTNNTCCAGAAATNGTTACAANTACNCCGATCAGTTCGGCGANTCTCCACAGG
AAGGCTCTCTCACCCCGTTTATTCACAACGCATTCAAGACAGATGNGCAAGTGTGCNTCCTTGATGGCGAGATGA
TGGCCTACAACCCAACGACACAGACTTTCATGCAGAAGGGGGTCAAGTTTGATATCAAAAGGATGGTCGAAGAT
TCTGACCTACAGACATGCTACTGTGTTTTCGATGTGCTGATGGTTAATAATAAGAAGCTAGGGCGTGAGACTCTCA
GGAAGAGGTATGATATCCTTAGTAGCACTTTCACACCCATACAAGGTCGAATAGAGATAGTGCAGAAAACTCAAG
CTCAGACAAAGCAGGAAGTAGTGGATGCATTAAATGATGCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGATCATGGTTAA
ACACCCTCTGTCCATTTACAAGCCAGACAAAAGAGGTGAAGGGTGGCTAAAGATTAAACCAGAGTATGTCACTG
GATTGATGGATGAATTAGACCTCTTAATTGTTGGGGGCTACTGGGGTAAAGGTTCTCGAGGTGGCATGATGTCTC
ACTTTCTGTGTGCAGTGGCAGAGACACCACCTCCTGGTGACAAGCCATCTGTGTTCCACACTCTGTGCCGTGTTG
GGTCGGGTTACACGATGAAAGAACTCTATGACCTGGGCTTGAAATTGGCAAAATACTGGAAGCCTTTCCAAAGA
AAATCTCCACCAAGCTGTATTTTGTGTGGCACAGAGAAGCCAGAAGTGTACATTGAACCCCAGAACTCTGTCATC
GTTCAGATCAAGGCGGCAGAGATCGTCCCCAGTGACATGTACAAGACTGGCTCTACCTTGCGCTTCCCACGCATC
GAGAAGATCAGAGATGACAAAGAGTGGCATGACTGTATGACGCTGGATGACCTGGAGCAGCTGAGGGGGAAA
GCATCTGGGAAGCTTGCCACAAAACaCCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAAAAAAGG

> Synthése séquencage

ATGGCTTCCTCACAAGCCTCACGAACTGTCGCAGCTCATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGC 60

TCCACCTTAGAACGAATACAGAAAGGTAAAGACCGTGCAGAAAAAATCAGGCACTTCAAG 120
GAGTTTCTGGATTCTTGGAGAAAATTTCATGATGCCCTTCATAAGAACAAGAAGGATGTT 180
CCGGACTCTTTTTACCCAGCAATGAGACTTATTCTCCCTCAGCTAGAGAGAGAGAGGATG 240



GCTTACGGAATCAAAGAAACCATGCTGGCTAAGCTTTACATCGAATTGCTCAATTTACCA 300

AGAGAAGGCAAGGATGCCCAGAAGCTCCTGAATTACCGAACCCCCAGTGGAGCTCGCTCA 360

GATGCTGGGGACTTTGCCACGATTGCATACTTTGTTTTGAAGCCAAGGTGCTTACAGAAA 420

GGAAGCTTAACCATACAGAAGGTGAATGAACTCTTAGACTTAGTTGCCAGCAATAACTCT 480

GGCAAAAGAAAAGATCTAGTGAAAAAGAGCCTTCTTCAGTTAATAACCCAGTGTTCAGCA 540

CTCGAGCAAAAGTGGCTGATTCGCATGATTATTAAGGACTTAAAGCTTGGTGTCAGTCAG 600

CACACGATATTGTCCATCTTCCACAATGATGCAGTCGAGTTGCACAATGTCACCACAGAT 660

CTGGAAAAGGtCTGTAGGCAGCTACATGACCCCTCCGTAGGGCTCAGCGACATCTCCATC 720

ACTTTGTTCTCTGCCTTTAGGCCAATGCTAGCTGCTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGAG 780

AAGGACATGAAGCAGCAGAGTTTCTACATCGAAACTAAGCTCGATGGCGAGCGCATGCAG 840

ATGCACAAGGATGGCGCCCTGTACCGGTACTTCTCCAGAAATGGTTACAACTACACCGAT 900

CAGTTCGGCGAATCTCCACAGGAAGGCTCTCTCACCCCGTTTATTCACAACGCATTCAAG 960

ACAGATGTGCAAGTGTGCATCCTTGATGGCGAGATGATGGCCTACAACCCAACGACACAG 1020
ACTTTCATGCAGAAGGGGGTCAAGTTTGATATCAAAAGGATGGTCGAAGATTCTGACCTA 1080
CAGACATGCTACTGTGTTTTCGATGTGCTGATGGTTAATAATAAGAAGCTAGGGCGTGAG 1140
ACTCTCAGGAAGAGGTATGATATCCTTAGTAGCACTTTCACACCCATACAAGGTCGAATA 1200
GAGATAGTGCAGAAAACTCAAGCTCAGACAAAGCAGGAAGTAGTGGATGCATTAAATGAT 1260
GCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGaAaTCATGGTTAAACACCCTCTGTCCATTTACAAGCCA 1320
GACAAAAGAGGTGAAGGGTGGCTAAAGATTAAACCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGAT 1380
GAATTAGACCTCTTAATTGTTGGGGGCTACTGGGGTAAAGGTTCTCGAGGTGGCATGATG 1440
TCTCACTTTCTGTGTGCAGTGGCAGAGACACCACCTCCTGGTGACAAGCCATCTGTGTTC 1500
CACACTCTGTGCCGTGTTGGGTCGGGTTACACGATGAAAGAACTCTATGACCTGGGCTTG 1560
AAATTGGCAAAATACTGGAAGCCTTTCCAAAGAAAATCTCCACCAAGCTGTATTTTGTGT 1620
GGCACAGAGAAGCCAGAAGTGTACATTGAACCCCAGAACTCTGTCATCGTTCAGATCAAG 1680
GCGGCAGAGATCGTCCCCAGTGACATGTACAAGACTGGCTCTACCTTGCGCTTCCCACGC 1740
ATCGAGAAGATCAGAGATGACAAAGAGTGGCATGACTGTATGACGCTGGATGACCTGGAG 1800
CAGCTGAGGGGGAAAGCATCTGGGAAGCTTGCCACAAAACACCTTCACATAGGTGACGAT 1860
GACGAACCCAGAGAAAAAAGGCGGAAACCCATCTCTAAGACGAAGAAAACCATTGGAATC 1920
ATTGAACACCTAAAAGCGCCTAACCTTTCTAACATAAACAAAGTTTCTAATGTATTTGAA 1980
GATGTTGAGTTTtGTGTCATGAGTGGATTAGATGGTTATCCAAAGCCTGACCTAGAGAAC 2040
AAAATTGCAGAATTTGGTGGTTATATAGTCCAGAATCCAGGCCCAGATACATACTGTGTG 2100
ATTGCAGGTTCTGAGAACATTAGGGTCAGAAACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTT 2160
GTCAAGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTAAAACAAAAACATGTGTGCCATGGCAACCC 2220
CGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCAACAAAGCAGCATTTTGCCCGTGAATATGACTGC 2280
TATGGTGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCAATTGAAAGAAGTGTTTTTAAGA 2340
ATTAAACCCAGTGAGCAGCAGACTCCTGAAGAAATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGAA 2400
TGTCGTTATTCCTGGGATCACTCTCCTCTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTG 2460
GACTTGTATGCTGTTATTAATGACTTAAGTTCCAAAATCGAAGCCACAAGGTTAGGTGTT 2520
ACAGCACTTGAGCTGCGGTTTCGTGGAGCAAAGGTGGTTTCCCGCTTATCTGAAGGGGTG 2580
TCTCACGTAATCATCGGGGAAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTAAAACGTTCAGAAGA 2640
ACGCTTAAGAAAAAGTTTAAAATCCTGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACAAG 2700

TGTGAACTGCAGGAAGAAAACCTGTATTTGCTTTAG 276

MASSQASRTVAAHVPFADLCSTLERIQKGKDRAEKIRHFKEFLDSWRKFHDALHKNKKDVPDSFYPAMRLILPQLER
ERMAYGIKETMLAKLYIELLNLPREGKDAQKLLNYRTPSGARSDAGDFATIAYFVLKPRCLOKGSLTIQKVNELLDLVA
SNNSGKRKDLVKKSLLQLITQCSALEQKWLIRMIIKDLKLGVSQHTILSIFHNDAVELHNVTTDLEKVCRQLHDPSVGL
SDISITLFSAFRPMLAAVADVERVEKDMKQQSFYIETKLDGERMQMHKDGALYRYFSRNGYNYTDQFGESPQEGSL
TPFIHNAFKTDVQVCILDGEMMAYNPTTQTFMQKGVKFDIKRMVEDSDLQTCYCVFDVLMVNNKKLGRETLRKR
YDILSSTFTPIQGRIEIVQKTQAQTKQEVVDALNDAIDKREEGIMVKHPLSIYKPDKRGEGWLKIKPEYVTGLMDELD
LLIVGGYWGKGSRGGMMSHFLCAVAETPPPGDKPSVFHTLCRVGSGYTMKELYDLGLKLAKYWKPFQRKSPPSCIL
CGTEKPEVYIEPQNSVIVQIKAAEIVPSDMYKTGSTLRFPRIEKIRDDKEWHDCMTLDDLEQLRGKASGKLATKHLHI
GDDDEPREKRRKPISKTKKTIGHEHLKAPNLSNINKVSNVFEDVEFCVMSGLDGYPKPDLENKIAEFGGYIVQNPGPD
TYCVIAGSENIRVRNIISSDRHDVVKPEWLLECFKTKTCVPWQPRFMIHMCPSTKQHFAREYDCYGDSYFVDADLD
QLKEVFLRIKPSEQQTPEEMAPVIADLECRYSWDHSPLSMFRHYTVYLDLYAVINDLSSKIEATRLGVTALELRFRGAK
VVSRLSEGVSHVIIGEDQRRVSDFKTFRRTLKKKFKILQERWVIDSVDKCELQEENLYLL-

> Blast contre banque rat :

PREDICTED: Rattus norvegicus DNA ligase 4 (Ligd), transcript variant X2,_mRMNA Rattus nowegicus 5053 5053 100% 0.0 100.00% 4882 XM 006253477.3

PREDICTED: Rattus norvegicus DNA ligase 4 (Ligd), transcript variant X1, mRNA Rattus norvegicus 5053 5053 100% 0.0 100.00% 7531 XM_017600050.1

Rattus norvegicus DMA ligase 4 (Ligd),_mRNA Rattus nomwegicus 5053 5053 100% 0.0 100.00% 3192 MM_001106095.1




» Différence Séquencage/CDS au niveau NT :

1 10 20 30 40 50 B0 70 80 90 100 110 120 130
1 1
can  ATRRCTTECTCACAAGTTTEACGAAC TRTCRCAGE TEATRTEC T TTTRCARACTTRTRCTC AT TTARAACGAATAL TAAARACTRTRI (ICARRCACTJPARGGARTTTITRG. |, ...
Description Scientific Name Accession
- - Score Score Cover value Ident Len
- 4 - L 4 -
DNA ligase 4 [Rattus norvegicus] Rattus norvegicus 1898 1898 100% 00 100.00% 911 NP 0010995651
DMA ligase 4 [Rattus rattus] Rattus rattus 1889 1889 100% 00 99.34% 911 XP_032774650.1
DMA ligase 4 [Grammomys surdaster] Grammomys surdaster 1816 1816 100% 0.0 95.06% 911 XP_(028622138.1
Fii 24/ 280 240 3 310 320 J30 3qu 30 36U 3 380 390
I 1
seq CATGCTGGCTARGCTTTACATCGAATTGCTCARTTTACCARGAGARGGCARGGATGCCCAGARGCTCCTGARTTACCGARCCCCCAGTGGAGCTCGCTCAGATGCTEGGGACTTTGCCACGATTGCATAC
cds CATGCTGGCTARGCTTTACATCGAATTGCTCARTTTACCARGAGARGGCARGGATGCCCAGARGCTCCTGARTTACCGARCCCCCAGTGEAGCTCGCTCAGATGLTRGGGACTTTGCCACGATTGCATAC
Consensus CATGCTGGCTAAGCTTTACATCGAATTGCTCAATTTACCARGAGAAGGCARGGATGCCCAGARGCTCCTGAATTACCGAACCCCCAGTGRAGCTCGCTCAGATGCTGGGGACTTTGCCACGATTGCATAC
1 10 20 30 40 50 (1] 0 80 90 100 110 120 130

J 1
seq  HASSOASRTYAAHYPFADLCS TLERTOKGKDRAEKIRHFKEFLDSHRKFHDALHKHKKDYPDSFYPAHRLILPOLERERHAYGIKETHLAKLYIELLHLPREGKDAOGKLLHYRTPSGRRSDAGDFATIAY
ref HASSOASRTYAAHYPFADLCS TLERTOKGKDRAEKIRHFKEFLDSHRKFHDALHKHKKDYPDSFYPAHRLILPOLERERHAYGIKETHLAKLYIELLHLPREGKDAOKLLHYRTPSGRRSDAGDFATIAY

Consensus HASSOASRTYARHYPFADLCSTLERIOKGKDRAEK IRHFKEFLDSHRKFHDALHKHKKDYPDSFYPAHRLILPOLERERHAYGIKE THLAKLYIELLHLPREGKDAOKLLNYRTPSGARSDAGOFATIAY

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

1 1

seq FYLKPRCLOKGSLTIOKYHELLDLYASHHSGKRKDLYKKSLLOLITACSALEQKHL IRHITKDLKLGYSAHTILSTIFHHDAYELHHYTTDLEKYCROLHDPSYGLSDISITLFSAFRPHLARYADYERYE

ref FYLKPRCLOKGSLTIOKYHELLDLYASHHSGKRKDLYKKSLLOLITACSALEQKHL IRHITKDLKLGYSQHTILSIFHHDAYELHNYTTDLEKYCROLHDPSYGLSDISITLFSAFRPHLARYADYERYE
Consensus  FYLKPRCLOKGSLTIOKYHELLDLYASHHSGKRKDLYKKSLLALITOCSALEAKHL TRHITKDLKLGYSOHTILSTFHHDAYELHNYTTOLEKYCRALHDPSYGLSDISITLFSAFRPHLARYADYERYE

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390

1 1

seq KDHKOOSFYIETKLDGERHOHHKDGALYRYFSRHGYNYTDOF GESPOEGSL TPFIHNAFKTDYOYCILDGEHHAYNPTTATFHOKGYKFDIKRHYEDSDLATCYCYFDYLHYHNKKLGRETLRKRYDILS

ref KDHKOOSFYIETKLDGERHOHHKDGALYRYFSRHGYNYTDOF GESPOEGSLTPFIHNAFKTDYQYCILDGEHHAYNPTTATFHOKGYKFDIKRHVEDSDLATCYCYFDYLHYHNKKLGRETLRKRYDILS
Consensus KDHKBOSFYIETKLDGERHAHHKDGALYRYFSRHGYNYTDAF GESPOEGSL TPFTHHAFKTDYAYCILDGENHAYNPTTATFHAKGYKFOIKRHYEDSDLATCYCYFDYLHYNNKKLGRETLRKRYDILS

39 400 410 420 430 440 450 460 470 480 490 500 510 520

I 1
seq STFTPIOGRIEIVOKTORQTKQEYVDALHDAIDKREEGIHYKHPLSTYKPDKRGEGHLKTKPEYYTGLHDELDLL IVGGYHGKGSRGGHHSHFLCAYAETPPPGDKPSYFHTLCRYGSGY THKELYDLGL
ref  STFTPIOGRIEIVAKTORATKAEYYDALHDAIDKREEGIHYKHPLSTYKPDKRGEGHLKIKPEYYTGLHDELDLL I¥GGYHGKGSRGGHHSHFLCAYAETPPPGDKPSYFHTLCRYGSGY THKELYDLGL

Consensus STFTPIOGRIEIYOKTOAOTKOEYYDALHDAIDKREEGINYKHPLSIYKPDKRGEGHLKIKPEYYTGLHDELDLLIVGGYHGKGSRGGHHSHFLCAYAETPPPGDKPSYFHTLCRYGSGY THKELYDLGL

521 530 540 550 560 570 580 590 600 610 620 630 640 650

1 I

seq KLAKYHKPFORKSPPSCILCGTEKPEYYIEPQHSYIVAIKAREIVPSOHYKTGSTLRFPRIEKIRDDKEHHDCHTLDDLEQL RGKASGKLATKHLHIGDDDEPREKRRKPISKTKKTIGITEHLKAPHLS

ref KLAKYHKPFORKSPPSCILCGTEKPEYYIEPOHSYIVOIKAREIYPSDHYKTGSTLRFPRIEKIRDDKEHHDCHTLDDLEOLRGKASGKLATKHLHIGDDDEPREKRRKPISKTKKTIGITEHLKAPHLS
Consensus KLAKYHKPFORKSPPSCILCGTEKPEYYIEPOHSYIVOIKAREIVPSDHYKTGSTLRFPRIEKIRDDKEHHDCHTLDDLEOLRGKASGKLATKHLHIGDDDEPREKRRKPISKTKKTIGITEHLKAPHLS

651 660 620 680 690 700 710 F20 730 740 750 760 70 780

1 I

seq  HINKYSHYFEDYEFCYHSGLDGYPKPDLENKIAEFGGYIYONPGPDTYCYIAGSENIRYRHITSSDRHDYYKPEHLLECFKTKTCYPHOPRFHIHHCPSTKOHFAREYDCYGDSYFYDADLDOLKEVFLR

ref HINKYSHYFEDYEFCYHSGLDGYPKPDLENKIAEFGGYIYONPGPDTYCYIAGSENIRYRHIISSDRHDYYKPEHLLECFKTKTCYPHOPRFHIHHCPSTKOHFAREYDCYGDSYFYDADLDOLKEVFLR
Consensus  HINKYSHYFEDVEF CYHSGLDGYPKPDLENKIAEF GGYIVOHPGPDTYCYIAGSENIRYRHITISSDRHOYYKPEHLLECFETKTCYPHOPRFHIHHCPSTROHFAREYDCYGDSYFYDADLDALKEVFLR

781 790 800 810 820 830 840 a50 860 820 880 830 1] 910

1 1

seq IKPSEQOTPEEHAPYIADLECRYSHDHSPLSHFRHYTYYLDL YAYINDLSSKIEATRLGYTALELRFRGAKYYSRLSEGYSHYIIGEDORRYSDFKTFRRTLKKKFKILQERHYIDSYDKCELQEENLYL

ref IKPSEQOTPEEHAPYIADLECRYSHOHSPLSHFRHYTYYLDL YAYINDLSSKIEATRLGYTALELRFRGAKYYSRLSEGYSHYTIGEDORRYSDFKTFRRTLKKKFRILOQERHYIDSYDKCELQEEHLYL
Consensus  TKPSEQOTPEEHAPYIADLECRYSHDHSPLSHFRHYTYYLDL YAYIMDLSSKIEATRLGYTALELRFRGAKYYSRLSEGYSHYIIGEDORRYSDFKTFRRTLKKKFKILOERHYIDSYDKCELQEERLYL

9111
1
seq L
ref L
Consensus L
Consensus AAATTGGCAAAATACTGGAAGCCTTTCCARAGAARATCTCCACCARGCTGTATTTTGTGTGGCAL CAGAAGTGTACATTGARCCCCAGARCTCTGTCATCGTTCAGATCARGGCGGCAGAGA

1691 1700 1710 1720 1730 1740 1750 1760 1770 1780 1790 1800 1810 1820
| 1

seq TCGTCCCCAGTGACATGTACARGACTGGCTCTACCTTGCGCTTCCCACGCATCGAGARGATCAGAGATGACARAGAGTGGCATGACTGTATGACGCTGGATGACCTGGAGCAGCTGAGGGGGARAGCATC
cds TCGTCCCCAGTGACATGTACARGACTGGCTCTACCTTGCGCTTCCCACGCATCGAGARGATCAGAGATGACARAGAGTGGCATGACTGTATGACGCTGGATGACCTGGAGCAGCTGAGGGGGARAGCATC
Consensus  TCGTCCCCAGTGACATGTACARGACTGGCTCTACCTTRCGCTTCCCACGCATCGAGARGATCAGAGATGACARAGAGTGGCATGACTGTATGACGCTGGATGACCTRGAGCAGCTGAGGGGGARAGCATC

1821 1830 1840 1850 1860 1870 1880 1890 1900 1910 1920 1930 1940 1950

| 1

seq TGGGARGCTTGCCACAARACACCTTCACATAGGTGACGATGACGARCCC GGARACCCATCTCTAAGAL CATTGGAATCATTGARCACCTAAAAGCGCCTARCCTTTCT

cds TGGGARGCTTGCCACARAACACCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAARRARGGCGGARACCCATCTCTARGACGARGARAACCATTGGAATCATTGAACACCTARARGCGCCTAACCTTTCT
Consensus  TGGGARGCTTGCCACARARCACCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCT GGARACCCATCTCTAAGAL CATTGGAATCATTGARCACCTAAAAGCGCCTAACCTTTCT
1951 1960 1970 1980 1990 2000 2010 2020 2030 2040 2050 2060 2070 2080

I 1
seq AACATARACARAGTTTCTAATGTATTTGAAGATGTTGAGTTTTGTGTCATGAGTGGATTAGATGGTTATCCARAGCCTGACC TAGAGAACARARTTGCAGAATTTGGTGGTTATATAGTCCAGAATCCAG
cds AACATARACAARAGTTTCTAATGTATTTGAAGATGTTGAGTTTTGTGTCATGAGTGGATTAGATGGTTATCCARAGCCTGACC TAGAGAACARART TGCAGAATTTGGTGGTTATATAGTCCAGAATCCAG

Consensus ARCATARACARAGTTTCTARTGTATTTGARGATGTTGAGTTTTGTGTCATGAGTGGATTAGATGGTTATCCARRGCCTGACCTAGAGARCARARTTGCAGAATTTGGTGGTTATATAGTCCAGARTCCAG

2081 2090 2100 2110 2120 2130 2140 2150 2160 2170 2180 2190 2200 2210
I 1

seq GCCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTCTGAGAACATTAGGGTCAGAAACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTTGTCARGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTARAARCARARACATGTGTGEC
cds GCCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTCTGAGAACATTAGGGTCAGARACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTTGTCARGCCCGAGTRGCTTTTAGAGTGTTTTARAARCARARACATGTGTGEC
Consensus GCCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTCTGAGARCAT TAGGGTCAGARACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTTGTCAAGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTARAACARRAACATGTGTGCC

2211 2220 2230 2240 2250 2260 2270 2280 2290 2300 2310 2320 2330 2340
I 1

seq ATGGCARCCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCARCARAGCAGCATTTTGCCCGTGARTATGACTGCTATGGTGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCAATTGARAGARGTGTTTTTARGA
cds ATGGCARCCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCAACARAGCAGCATTTTGCCCGTGARTATGACTGCTATGGTGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCAATTGARAGARGTGTTTTTARGA
Consensus ATGGCARCCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCARCARAGCAGCATTTTGCCCGTGARTATGACTGCTATGETGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCART TGARAGARGTGTTTTTARGA

2341 2350 2360 2370 2380 2390 2400 2410 2420 2430 2440 2450 2460 2470

1 1
seq ATTAAACCCAGTGAGCAGCAGACTCCTGARGAARTGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGAATGTCGTTATTCCTGGGATCACTCTCCTCTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTATG
cds ATTAARCCCAGTGAGCAGCAGACTCCTGARGARATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGARTGTCGTTATTCCTGGGATCACTCTCCTCTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTATG

Consensus ATTARACCCAGTGAGCAGCAGACTCCTGARGARATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGARTGTCGTTATTCCTGEGATCACTCTCCTCTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTATG

2471 2480 2490 2500 2510 2520 2530 2540 2550 2560 2570 2580 2590 2600
I 1

seq CTGTTATTAATGACTTAAGTTCCAAAATCGARGCCACARGGTTAGGTGTTACAGCACTTGAGCTGCGGT TTCGTGEAGCARAGGTGGTTTCCCGCTTATCTGAAGGGEGTGTCTCACGTARTCATCGGGEA
cds CTGTTATTARTGACTTARGTTCCARAATCGARGCCACARGGTTAGGTGTTACAGCACTTGAGCTGCGGT TTCGTGEAGCARAGGTGGTTTCCCGCTTATCTGARGGGGTGTCTCACGTAATCATCGGGGA
Consensus CTGTTATTARTGACTTAAGTTCCARAATCGARGCCACARGGTTAGGTGTTACAGCACTTGAGCTGCGGTTTCGTGGAGCARRGGTGGTTTCCCGCTTATCTGARGGGGTGTCTCACGTAATCATCGGEEA

2601 2610 2620 2630 2640 2650 2660 2670 2680 2690 2700 2710 2720 2730
I 1

seq AGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTARARCGTTCAGAAGAACGCTTARGAARARGTTTAAAATCCTGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACAAGTGTGARCTGCAGGARGARRACCTGTATTTG
cds  AGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTARARCGTTCAGARGAACGCTTARGAARARGTTTAAAATCCTGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACARGTGTGARCTGCAGGARGARRACCTGTATTTG
Consensus AGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTAARACGTTCAGARGAACGCTTARGARARAGT TTARAATCCTGCAGGARCGET TGGGTGATCGATTCAGTAGACARGTGTGARCTGCAGGARGARAACCTGTATTTG

273736

I—1

seq CTTTAG

cds CTTTAG
Consensus CTTTAG



Séquencage interne :

Ligd_int_600Fwd : gtcagcacacgatattgtcc
Ligd_int_1191Fwd : aggtcgaatagagatagtgc

Ligd_int_1910Rev : gtgttcaatgattccaatgg

o FlagBirA Ligd DiTO clone A

Mauvais

o FlagBirA Ligd DiT48 clone A

Mauvais

o FlagBirA Lig4 SP clone A

» B3Fwd 908NT

ATGGCTTCCTCACAAGCCTCACGAACTGTCGCAGCTCATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGCTCCACCTTAGAACGAA
TACAGAAAGGCCAATGCTAGCTGCTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGAGAAGGACATGAAGCAGCAGAGTTTC
TACATCGAAACTAAGCTCGATGGCGAGCGCATGCAGATGCACAAGGATGGCGCCCTGTACCGGTACTTCTCCAGA
AATGGTTACAACTACACCGATCAGTTCGGCGAATCTCCACAGGAAGGCTCTCTCACCCCGTTTATTCACAACGCAT
TCAAGACAGATGTGCAAGTGTGCATCCTTGATGGCGAGATGATGGCCTACAACCCAACGACACAGACTTTCATGC
AGAAGGGGGTCAAGTTTGATATCAAAAGGATGGTCGAAGATTCTGACCTACAGACATGCTACTGTGTTTTCGATG
TGCTGATGGTTAATAATAAGAAGCTAGGGCGTGAGACTCTCAGGAAGAGGTATGATATCCTTAGTAGCACTTTCAC
ACCCATACAAGGTCGAATAGAGATAGTGCAGAAAACTCAAGCTCAGACAAAGCAGGAAGTAGTGGATGCATTAA
ATGATGCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGATCATGGTTAAACACCCTCTGTCCATTTACAAGCCAGACAAAAGA
GGTGAAgGGTGGCTAAAGATTAAACCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGATGAATTAGACCTCTTAATTGLTGGGG
GCTACTGGGGTAAAGGNTCTCGAGGTGGCATGATGTCTCACTTTCTGTGTGCAGTGGCAGANACNNCNCCTCCT
NNNANNAGCCATCTGTGTTCCNCACTCTGTGCCNTGNNGGNTCNGGNNNNANGATGAAANAACTNTNTGAC
NNNNTNNANTNGC

> BGHRev 984NT

CAGAGATGNNNANAGTNGCANGACTGTATGACGCTGGATGACCTGGAGCAGNTGAGGGGGAAAGCATNTGG
GAAGCTTGCCACAAAACaCCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAAAAAAGGCGGAAACCCATCTCTA
AGACGAAGAAAACCATTGGAATCATTGAaCACCTAAAAGCGCCTACCCTTTCTAACATAAACAAAGTTTCTAATGT
ATTTGAAGATGTTGAGTTTTGTGTCATGAGTGGATTAGATGGTTATCCAAAGCCTGACCTAGAGAACAAAATTGC
AGAATTTGGTGGTTATATAGTCCAGAATCCAGGCCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTCTGAGAACATTAGG
GTCAGAAACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTTGTCAAGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTAAAACAAAA
ACATGTGTGCCATGGCAACCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCAACAAAGCAGCATTTTGCCCGTGAATATG
ACTGCTATGGTGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCAATTGAAAGAAGTGTTTTTAAGAATTAAACCCAG
TGAGCAGCAGACTCCTGAAGAAATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGAATGTCGTTATTCCTGGGATCACTCTCCT
CTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTATGCTGTTATTAATGACTTAAGTTCCAAAATCGAAGC
CACAAGGTTAGGTGTTACAGCACTTGAGCTGCGGTTTCGTGGAGCAAAGGTGGTTTCCCGCTTATCTGAAGGGG
TGTCTCACGTAATCATCGGGGAAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTAAAACGTTCAGAAGAACGCTTAAGAAA
AAGTTTAAAATCCTGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACAAGTGTGAACTGCAGGAAGAAAACCTGTA
TTTGCTTTAG



fud
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‘onsensus

fud
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cds
‘onsensus

fud
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fud
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fud
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fud
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‘onsensus

rev
cds

1 10 20 30 40 50 60 F 80 90 100 110 120 130
I

ATGGCTTCCTCACARGCCTCACGARCTGTCGCAGCTCATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGCTCCACCT TAGARCGARTACAGARAGGTARAGACCGTGCAGARAARATCAGGCACTTCARGGAGTTTCTGG

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
I I

ATTCTTGGAGARRATTTCATGATGCCCTTCATARGARCARGARGGATGTTCCGGACTCTTTTTACCCAGCARTGAGACTTATTCTCCCTCAGCTAGAGAGAGAGAGEATGGCTTACGGARTCARAGARAC

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390
I I

CATGCTGGCTARGCTTTACATCGARTTGCTCAATTTACCARGAGARGGCARGGATGCCCAGARGCTCCTGAAT TACCGARCCCCCAGTGGAGCTCGCTCAGATGC TGGGGACTTTGCCACGATTGCATAC

391 4o 410 420 430 440 450 46 470 480 490 500 510 520
| |

TTITGTTTTGARGCCARGGTGCTTACAGARAGGARGCTTARCCATACAGARGGTGAATGARCTCTTAGACTTAGT TGCCAGCARTAACTCTGGCARARGAAARGATC TAGTGARARAGAGCCTTCTTCAGT

521 530 540 550 560 570 580 590 1001 610 620 630 640 650
|

|
ATGGCTT
TAATAACCCAGTGTTCAGCACTCGAGCARARGTGGCTGATTCGCATGATTATTAAGGACTTARAGC TTGGTGTCAGTCAGCACACGATATTGTCCATCTTCCACARTGATGCAGTCGAGTTGCACARTGT

. T 4

651 660 670 680 690 F00 710 720 730 740 750 760 T 780

| |
CCTCACARAGCCT—--CACGAACTGTCG-CAGCT-CATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGL—---~~ TCCA--CCTTAGARCGAATACAGARRGGCCARTGCTAGCTGCTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGA

CACCACAGATCTGGARARGGTCTGTAGGCAGCTACATGACCCCTCCGTAGGGCTCAGCGACATCTCCATCACTTTRTTC-TCTGCCTTTAGGCCARTGCTAGCTGCTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGA
C..CaCd...ck....3.g..cteb g .cagek,. cabg.coect. g ag...bo o, oo bocaL.ebb gL o LBt goctagctechet Lt ghpga

781 790 800 810 820 830 840 850 860 870 880 890 300 10

| I
GAAGGACATGARGCAGCAGAGTTTCTACATCGARACTAAGCTCGATGGCGAGCGCATGCAGATGCACARGGATGGCGCCCTGTACCGGTACTTCTCCAGAAATGGTTACARCTACACCGATCAGTTCGGE
GARGGACATGARGCAGCAGAGTTTCTACATCGARACTARGC TCGATGGCGAGCGCATGCAGATGCACAAGGATGECGCCCTGTACCGGTACTTCTCCAGARATGG T TACARCTACACCGATCAGTTCGGE

tacat aagctopat orapat gtacepptacthct sobtacaact cagttocgpe

rev
cds

911 920 930 940 950 960 970 980 990 1000 1010 1020 1030 1040

| I
GAATCTCCAC TCTCTCACCCCGTTTATTCACARCGCATTCAAGACAGATGTGCAAGTGTGCATCCTTGATGGCGAGATGATGGCCTACAACCCARCGACACAGACTTTCATGCAGARGGGGG

GAATCTCCAL ILILILHLLLLuIIIHIILnLnnLuLnTTCHHGHCHGHTGTGCHHGTGTECRTCCTTGHTGGCEHﬁHTGHTGGCCTHCHHDDDHHCGHCHCHGHDTTTCHTGCHGHHGGEGG

gaatct ctet ehpcaagtetgcatectbgak rak.p:

fud
rev
cds

1041 1050 1060 1070 1080 1090 1100 1110 1120 1130 1140 1150 1160 1170
| I

TCARGTTTGATATCARAAGGATGGTCGARGATTCTGACCTACAGACATGCTACTGTGTTTTCGATGTGCTGATGGTTARTAATARGARGC TAGGGCGTGAGACTCTCAGGARGAGGTATGATATCCTTAG
TCHHGTTTGRTHTCHHHHGGHTGGTCGHHGHTTCTGHCCTHCHGHCHTGCTHCTGTGTTTTCEHTGTECTGHTGGTTHHTHHTRRGHHGCTHEEGCETGRGHCTCTCHEGHHERGGTHTGHTHTCCTTRG

Ltcaagttbgatal ckgaccl gcbactgbgtiiicgatgbgebgat ggtlaat aal Lgagactc atgatatcctiag

fud
rev
cds

1171 1180 1190 1200 1210 1220 1230 1240 1250 1260 1270 1280 1290 1300

| I
TAGCACTTTCACACCCATACARGGTCGARTAGAGATAGTGCAGARAACTCARGC TCAGACARAGCAGGARGTAGTGGATGCATTAAATGATGCCATAGACARGAGAGAAGAGGGGATCATGGTTAAACAC
THECHETTTEHCHEEEHTHCHHEETCEHHTHEHEHTHETECHEHHHHETCHHEETCHEHEHHHECHEEHHETHETEEHTECHTTHHHTEHTEEEHTHEHEHHEHEHEHHEHEEEEHTCHTEETTHHHEHE

tagcactbt tcgaabagagatagt tcaagch tagtggat gcattaaatgabgocat tcatggtbaaacac

fud
rev
cds
‘onsensus

fud
rev
cds
‘onsensus

fud
rev

onsensus

fud
rev
cds
‘onsensus

rev
cds

1301 1310 1320 1330 1340 1350 1360 1370 1380 1390 1400 1410 1420 1430

| |
CCTCTGTCCATTTACARGCCAGACARAAGAGGTGARGGGTGGC TARAGATTARACCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGATGAATTAGACCTCTTARTTGTTGGGGECTACTGGGGTARAGGHTCTCGAG

CCTCTGTCCATTTACARGCCAGACARAAGAGGTGARGGGTGGC TARAGAT TARACCAGAGTATGTCACTGGAT TGATGGATGAAT TAGACCTCTTARTTGT TGGGGECTACTGGGGTARAGGTTCTCGAG
ccbtctgboccattbacaagccagacaaaagaggtgaaggptggctaaagattasaccagagtabgbcact ggatbgat ggat gaatbtagaccbcbbaatbgbbppagpctactppgptaaagg . bebogag

1431 1440 1450 1460 1470 1480 1490 1500 1510 1520 1530 1540 1550 1560

GTGGCATGATGTCTCACTTTCTGTGTGCAG TGGCAGANACHHCHCCTCCTHNN-ANNAGCCATCTGTGT TCCHCACTCTGTGCCHTGNNGGNTCHGGHNNNANGATGARANARC THTHTGACHNNNTHN=

GTGGCATGATGTCTCACTTTCTGTGTGCAGTGGCAGAGACACCACCTCCTGGTGACARGCCATCTGTGTTCCACACTCTGTGCCGTGTTGGGTCGGGTTACACGATGAAAGARCTCTATGACCTGGGETT
gbggcatgatgbebecactbbcbgbgbgeagbggcaga, ac, ., cckeck, ., a, ,agecatebgbgbbee, cackecbgbgee, by, g, ke, 2. .. .8, gakgaaa,aack b bgac, e vass

1561 1570 1580 1590 1600 1610 1620 1630 1640 1650 1660 1670 1680 1690
| |

===ANTHGC

GAARTTGGCARARTACTGGAAGCCTTTCCARAGARARTCTCCACCARGCTGTATTTTGTGTGGCAL CAGAAGTGTACATTGARCCCCAGAACTCTGTCATCGTTCAGATCARGGCGGCAGAG

B T T T .

1691 1700 1710 1720 1730 1740 1750 1760 1770 1780 1790 1800 1810 1820
1 1

CAGAGATGH-NNANAGTHGCANGACTGTATGACGC TGGATGACC TGGAGCAGHTGAGGEEGARAGCAT
ATCGTCCCCAGTGACATGTACAAGACTGGCTCTACCTTGCGCTTCCCACGCATCGAGARGATCAGAGATGACARRGAGTGGCATGACTGTATGACGC TGGATGACC TGGAGCAGC TGAGGGEGARAGCAT
sssssssssssCagagatg, .. .a.agt.gea.gactgbatgacgctppat gacctggagoag. byagggpaaaageat.

1821 1830 1840 1850 1860 1870 1880 1890 1900 1910 1920 1930 1940 1950
I I

HTGGGAAGCTTGCCACARAACACCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCI GGARACCCATCTCTARGAL CATTGGAATCATTGARCACCTARAAGCGCCTACCCTTTC
CTGGGARGCTTGCCACARAACACCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCL GGARACCCATCTCTARGAL CATTGGARTCATTGARCACCTRARRGCGCCTARCCTTTC

fud
rev
cds

.L L Lcacatagebgacgat clct Legaatcatt a.cchbbe

1951 1960 1970 1980 1990 2000 2010 2020 2030 2040 2050 2060 2070 2080
I I

TARCATARACARRGTTTCTARTGTATTTGARGATGTTGAGTTTTGTGTCATGAGTGGATTAGATGGT TATCCARRGCCTGACCTAGAGARCARAATTGCAGAATTTGGTGGTTATATAGTCCAGAATCCA
THHCHTHHRCHHHGTTTCTHHTGTHTTTEHHEHTGTTGRGTTTTETETCHTEHGTGGHTTHEHTGGTTHTCCHHHECCTGHCDTRGHGHHCHHHHTTECRGHHTTTEETGGTTHTHTHGTCCHEHHTCDR

taacat tbctaatgtattlLgaagatgbbgagtbtlebetcatgagtpgattagategttat. gacct tLLggtecttatatagt cca

fud
rev
cds

2081 2090 2100 2110 2120 2130 2140 2150 2160 2170 2180 2190 2200 2210
I I

GGCCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTCTGAGAACAT TAGGGTCAGARACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGT TGTCARGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTARAACARRARCATGTGTGC
GGCCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTCTGAGAACAT TAGEGTCAGARACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTTGTCARGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTARAARCARRARCATGTGTGE

acatactgtgtgattgcaggiict Lagggk cabcbctbcagataggeatgabgbbgt ggctibbagagbgbbbl ghbgtge

fud
rev
cds
‘onsensus

fud
rev
cds
onsensus

fud
rev

‘onsensus

rev
cds

2211 2220 2230 2240 2250 2260 2270 2280 2290 2300 2310 2320 2330 2340
I I

CATGGCARCCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCARCARAGCAGCATTTTGCCCGTGARTATGACTGCTATGETGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCARTTGARRGARGTGTTTTTAAG
CATGGCARCCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCARCARAGCAGCATTTTGCCCGTGARTATGACTGCTATGETGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCART TGARAGARGTGTTTTTAAG
cakggcaaccocogebtbatgatbocacatgbgoccatkcaacaaageagoabbbbgoocogbgaatabgact gebabggbgatagocbabbbegbbgat goagatbbggatcaattgaaagaagbgbbbbbaag

2341 2350 2360 2370 2380 2390 2400 2410 2420 2430 244 2450 2460 2470
| |

AATTARACCCAGTGAGCAGCAGACTCCTGARGARATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGARTGTCGTTATTCCTGEGATCACTCTCCTCTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTAT
AATTAAACCCAGTEAGCAGCAGACTCCTGARGARATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGARTGTCGTTATTCCTGEGATCACTCTCCTCTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTAT
aattaaacccagtgagcagcagactoctgaagaaatbggccoctgbgabtbgecbgacctagaatgbocgbbatbeckgggatcactebockcboagbatgbbbogacactacaccgbbbatbbggactbgbat.

2471 2480 2490 2500 2510 2620 2630 2540 2550 2560 2570 2580 2590 2600
| |

GCTGTTATTAATGACTTAAGTTCCARAATCGAAGCCACARGGT TAGGTGTTACAGCACT TGAGCTGCGGTTTCGTEGAGCAARGGTGGTTTCCCGCTTATCTGARGEGGTGTCTCACGTARTCATCGGGG
GCTGTTATTAATGACTTARGTTCCARAATCGAAGCCACARGGT TAGGTGTTACAGCACTTGAGCTGLGGTTTCGTEGAGCAARGGTGGTTTCCCGCTTATCTGAAGEGGTGTCTCACGTARTCATCGGGG
gcbgtbattaatgactbaagbboccaaaat.cgaagocacaaggtbaggbgbbacagecactbgagcbgopptbbepbgpageanagptgpbtbecogetbat cbpaagggst gbcbcacgbaakcabogppy

2601 2610 2620 2630 2640 2650 2660 2670 2680 2690 2700 2710 2720 2730
1 1

AAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTARAACGT TCAGAAGAACGC TTARGARAAAGT TTAAAATCC TGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACARGTGTGAACTGCAGGARGARRACCTGTATTT
AAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTARAACGT TCAGAAGAACGC TTARGARARAGTTTARAATCCTGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACARGTGTGARCTGCAGGARGARRACCTGTATTT

aagat cagtgactLt LL L ttaaaatcct tLegetpatogatbcagt stpaact ghatLt

fud
rev
cds
‘onsensus

273173?

GCTTTAG
GCTTTAG
gcbbbag



o FlagBirA Lig4d SP clone B

» B3Fwd 869NT

ATGGCTTCCTCACAAGCCTCACGAACTGTCGCAGCTCATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGCTCCACCTTAGAACGAA
TACAGAAAGGCCAATGCTAGCTGCTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGAGAAGGACATGAAGCAGCAGAGTTTC
TACATCGAAACTAAGCTCGATGGCGAGCGCATGCAGATGCACAAGGATGGCGCCCTGTACCGGTACTTCTCCAGA
AATGGTTACAACTACACCGATCAGTTCGGCGAATCTCCACAGGAAGGCTCTCTCACCCCGTTTATTCACAACGCAT
TCAAGACAGATGTGCAAGTGTGCATCCTTGATGGCGAGATGATGGCCTACAACCCAACGACACAGACTTTCATGC
AGAAGGGGGTCAAGTTTGATATCAAAAGGATGGTCGAAGATTCTGACCTACAGACATGCTACTGTGTTTTCGATG
TGCTGATGGTTAATAATAAGAAGCTAGGGCGTGAGACTCTCAGGAAGAGGTATGATATCCTTAGTAGCACTTTCAC
ACCCATACAAGGTCGAATAGAGATAGTGCAGAAAACTCAAGCTCAGACAAAGCAGGAAGTAGTGGATGCATTAA
ATGATGCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGATCATGGTTAAACACCCTCTGTCCATTTACAAGCCAGACAAAAGA
8GTGAAgGGTGGCTAAAGATTAAACCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGATGAATTAGANCTCTTAATTGTTGGG
GGCTACTGGGGTAAAGGNTCTCGAGGTGGNATGATGTCTCACTTTCTGTGTGCAGTGGCAGANACNCNNNTCC
TGNNANAGCCNTCTGNGTNCNACACTCTGNNNNNTGNNNGNNNNGGN

» BGHRev 972NT

GAGNGGCATGACTGTANGACGCTGGATGACCTGGAGCAGCTGAGGGGGAAAGCATCTGGGAAGCTTGCCACA
AAACACCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAAAAAAGGCGGAAACCCATCTCTAAGACGAAGAAAA
CCATtGGAATCATTGAACACCTAAAAGCGCCTAaCCTTTCTAACATAAACAAAGTTTCTAATGTATTTGAAGATGT
TGAGTTTTGTGTCATGAGTGGATTAGATGGTTATCCAAAGCCTGACCTAGAGAACAAAATTGCAGAATTTGGTG
GTTATATAGTCCAGAATCCAGGCCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTCTGAGAACATTAGGGTCAGAAAC
ATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTTGTCAAGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTAAAACAAAAACATGTGTG
CCATGGCAACCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCAACAAAGCAGCATTTTGCCCGTGAATATGACTGCTAT
GGTGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCAATTGAAAGAAGTGTTTTTAAGAATTAAACCCAGTGAGCA
GCAGACTCCTGAAGAAATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGAATGTCGTTATTCCTGGGATCACTCTCCTCTCAG
TATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTATGCTGTTATTAATGACTTAAGTTCCAAAATCGAAGCCACA
AGGTTAGGTGTTACAGCACTTGAGCTGCGGTTTCGTGGAGCAAAGGTGGTTTCCCGCTTATCTGAAGGGGTGTC
TCACGTAATCATCGGGGAAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTAAAACGTTCAGAAGAACGCTTAAGAAAAAG
TTTAAAATCCTGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACAAGTGTGAACTGCAGGAAGAAAACCTGTATTT
GCTTTAG

I[dem clone A



Fud
BGHRev
cds
Consensus

fud
BGHRev
cds
Consensus

fud
BGHRev
cds
Consensus

Consensus

Fud
BGHRev
cds
Consensus

fud
BGHRev
cds
Consensus

fud
BGHRev
cds

1 1 E{l) £ auv L (=1 i U Bl 1o 11 120 130

ATGGCTTCCTCACARGCCTCACGAACTGTCGCAGCTCATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGCTCCACCTTAGARCGAATAL CGTGE TCAGGCACTTCARGGAGTTTCTGG

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
1 1

ATTCTTGGAGARRRTTTCATGATGCCCTTCATAAGARL TGTTCCGGACTCTTTTTACCCAGE TTATTCTCCCTCAGE TTACGGAAT!

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 330
1 I

CATGCTGGCTAAGCTTTACATCGARTTGCTCAAT TTACCARGAGARGGCARGGATGCCCAGARGCTCCTGARTTACCGARCCCCCAGTGEAGCTCGCTCAGATGCTGGGGACTTTGCCACGATTGCATAC

391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 430 500 510 520
I

TTTGTTTTGARGCCARGGTGCTTACAGARAGGAAGCTTARCCATACAGAAGETGAATGARCTCTTAGACTTAGT TGCCAGCARTAACTCTGGCARARGARARGATCTAGTGARARAGAGCCTTCTTCAGT

521 530 540 550 560 570 580 590 60O 610 620 630 640 650
1 I
ATGGECTT

TAATARCCCAGTGTTCAGCACTCGAGCARARGTGGCTGATTCGCATGATTATTARGGACTTARAGCTTGGTGTCAGTCAGCACACGATATTGTCCATCTTCCACARTGATGCAGTCGAGTTGCACARTGT

T T T T T T T —.--.

651 660 670 680 630 700 710 720 730 740 750 760 770 780

|
CCTCACARGCCT-——CACGAACTGTCG-CAGCT-CATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGC———-—= -TCCA--CCTTAGAACGAATACAGARAGGCCARTGC TAGCTECTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGA

CACCACAGATCTGGARARGGTCTGTAGGCAGCTACATGACCCCTCCGTAGGGCTCAGCGACATCTCCATCACTTTGTTC-TCTGCCTTTAGGCCARTGC TAGC TRCTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGA
¢,.caca,,.ct....a.g..ctgt g caget  catg.ceect, .g.ag. ..k, .gc.,... .boCa,, CtL g, . C,,.L.C,., . aggccaatgobaget gob gt agoagat ghgpagegt gbega
781 790 800 810 820 830 8do 850 860 870 :1: 1] 830 300 910

1
GARGGACATGAAGCAGCAGAGTTTCTACATCGARACTARGCTCGATEGCGAGCGCATGCAGATGCACARGGATGECGCCCTGTACCGETACTTCTCCAGAARTGGT TACARCTACACCGATCAGTTCGGC

GAAGGACATGARGCAGCAGAGTTTCTACATCGARACTARGC TCGATGGCGAGCGCATGCAGATGCACARGGATGGCGCCCTGTACCGGTACT TCTCCAGARATGGT TACAACTACACCGATCAGT TCGGC

ttctacatcgaaactaagctogat gcagat gtaccggtactict ggttacaact cagttcggc

fud
BGHRev
cds

911 920 930 940 950 960 970 980 990 1000 1010 1020 1030 1040
1 1
GARTCTCCACAGGARGGCTCTCTCACCCCGTTTATTCACARCGCATTCAAGACAGATGTGCARGTGTGCATCCTTGATGGCGAGATGATGGCCTACARCCCARCGACACAGACTTTCATGCAGARGGGGG

GARTCTCCAC TCTCTCACCCCGTTTATTCACAACGCAT TCARGACAGATGTGCAAGTGTGCATCCTTGATGGCGAGATGATGGCCTACARCCCARCGACACAGACTTTCATGCAGARGEGGG
ctct that t poatochbpat, oat E tteat

aat.ct

fud
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1041 1050 1060 1070 1080 1090 1100 1110 1120 1130 1140 1150 1160 1170
I

TCARGTTTGATATCARARGGATGGETCGARGATTCTGACC TACAGACATGCTACTGTGTTTTCGATGTGCTGATGGTTARTARTARGARGC TAGGGCGTGAGAC TCTCAGGARGAGGTATGATATCCTTAG

TCARGTTTGATATCARARGGATGGTCGARGATTCTGACCTACAGACATGCTACTGTGTTTTCGATGTGCTGATGGTTAATARTARGARGC TAGGGCGTGAGAC TCTCAGGARGAGGTATGATATCCTTAG
tcaagtttgatatcaaaaggatgptogaagattctgacctacagacatgetact ghgttttegatgtgetgabgptt aataat aagaagetagggegtpagact ctcaggaagaggtatgatatocttag

1171 1180 1190 1200 1210 1220 1230 1240 1250 1260 1270 1280 1290 1300
1 I
TAGCACTTTCACACCCATACARGGTCGAATAGAGATAGTGCAGAARACTCARGC TCAGACARAGCAGGAAGTAGTGGATGCAT TAAATGATGCCATAGACARGAGAGAAGAGGGGATCATGGTTARACAC

TAGCACTTTCACACCCATACARGGTCGARTAGAGATAGTGCAGARAAC TCARGC TCAGACARAGCAGGAAGTAGTGGATGCAT TARATGATGCCATAGACARGAGAGAAGAGGGGATCATGGTTARACAC
t t cal

tagecacttL acaaggtcgaatagagatagt caagc agtggatgcattaaatgat gecal tegttaaacac

fud
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1301 1310 1320 1330 1340 1350 1360 1370 1380 1390 1400 1410 1420 1430

CCTCTGTCCATTTACAAGCCAGACARAAGAGETGAAGGGTGGCTARAGAT TRARCCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGATGARTTAGANCTCTTAATTGT TGGGGGCTACTGGGGTARRGGHNTC TCGAG

CCTCTGTCCATTTACAAGCCAGACARARGAGGTGARGGG TGGCTARAGAT TARACCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGATGARTTAGACCTCTTAATTGT TGGGGGCTACTGGGGTARRGGTTCTCGAG
ccbetgbocattbacaagecagacaaaagaggtgaapgetpgctaaagattaaaccagagtat gbcactggatt gat gpat gaatbaga.cbetbaatbgbb gppppectact ppgetaaagg . .tobopay

1431 1440 1450 1460 1470 1480 1480 1500 1510 1520 1530 1540 1550 1560

GTGGHATGATGTCTCACTTTCTGTGTGCAGTGGCAGANACHCHHN-TCCTGHNAN-~AGCCHTCTGNGTHCHACACTCTGHHNNHTGNHNNGHHNHGGN

GTGGCATGATGTCTCACTTTCTGTETGCAGTGGCAGRGACACCACCTCCTGETGACARGCCATCTGTGTTCCACACTCTGTGCCGTGTTGGGTCGGGT TACACGATGARAGARCTCTATGACCTGEGCTT
gtegg.atgatpbobocactbbctbgtebocaptppcaga.ac.coa i bocbga o cagoc.bobg pbac.acactobg. v e bR uaBei e sBBaiiiniinnttasssssissssiscsnasanss

1561 1570 1580 1590 1600 1610 1620 1630 1640 1650 1660 1670 1680 1690
1 I

GARATTGGCARAATACTGGARGCCTTTCCARAGAARRTCTCCACCARGCTGTATTTTGTGTGGCACAGAGARGCCAGARGTGTACATTGARCCCCAGAACTCTGTCATCGTTCAGATCARGGCGGCAGAG

1691 1700 1710 1720 1730 1740 1750 1760 1770 1780 1790 1800 1810 1820
1 I

GAGHGGCATGACTGTANGACGCTGGATGACC TGGAGCAGCTGAGGGGGARAGCAT
ATCGTCCCCAGTGACATGTACARGACTGGCTCTACCTTGCGCTTCCCACGCATCGAGARGATCAGAGATGACARAGAGTGGCATGACTGTATGACGC TGGATGACC TGGAGCAGCTGAGGGGGARAGCAT

ggcatgactgta, gacgctggatgacct

D L T T T L

1821 1830 1840 1850 1860 1870 1880 1890 1300 1910 1920 1930 1940 1950
1 1

CTGGGAAGCTTGCCACARAACACCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAAARRAGGCGGARACCCATCTCTARGACGARGARRRCCATTGGARTCATTGARCACC TRAARARGCGCCTARCCTTTC
CTGGGAAGC TTGCCACARAACACCTTCACATAGG TGACGATGACGARCCCAGAGARARAAGGCGGARACCCATCTCTARGACGARGARRACCATTGGARTCATTGAARCACC TRAARRGCGCCTARCCTTTC

ct t teacat aggtgacgat ctet tggaatcatt aaccttbe

fud
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1951 1860 1970 1380 1590 2000 2010 2020 2030 2040 2050 2060 2070 2080
1 I

TAACATARACARAGTTTCTARTGTATTTGAAGATGTTGAGTTTTGTGTCATGAGTGGATTAGATGGT TATCCARAGCCTGACC TAGAGAACAARRTTGCAGARTTTGGTGGTTATATAGTCCAGAATCCA
TARCATARACARAGTTTCTARTGTATTTGAAGATGTTGAGT TTTGTGTCATGAGTGGATTAGATGGT TATCCARAGCCTGACC TAGAGAACAARATTGCAGAATTTGGTGGTTATATAGTCCAGARTCCA
taacataaacaaagtttbctaatgtatibgaagabgbbgagbitbgtptcatgpagtygattagatggttatccaaagcctgacctagagaacaaaatbgcagaatbbggbgpttatatagtccagaatcca

2081 2090 2100 2110 2120 2130 2140 2150 2160 2170 2180 2190 2200 2210
| I

GECCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGT TCTGAGAACAT TAGGGTCAGARACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGT TRTCARGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTARARCARARACATGTGTGC
GECCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTCTGAGAACAT TAGGGTCAGARACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGT TGTCARGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTAAARCARARACATGTGTGC

acatactgtpteattecapptct Lagept catctobboapatagpcatpatett et bhtagagtebbLt etoc
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2211 2220 2230 2240 2250 2260 2270 2280 2290 2300 2310 2320 2330 2340
I I

CATGGCARCCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCARCARAGCAGCATTTTGCCCGTGARTATGACTGCTATGGTGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCART TGARRGAAGTGTTTTTARG
CATGGCARCCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCAACARAGCAGCATTTTGCCCGTGARTATGACTGCTATGGETGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCART TGARAGAAGTGTTTTTARG
catggeaacceegetttatgatboacatgbgoccatcaacaaageageatbbtgocegtgaatatgactget abggt gataget atbtegtbgat geagat thggat caat bgaaagaagtgtbbLiaag

2341 2350 2360 2370 2380 2330 2400 2410 2420 2430 2440 2450 2460 2470
| 1

AATTARACCCAGTGAGCAGCAGACTCCTGARGAAATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGAATGTCGTTATTCCTGGGATCACTCTCCTCTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTAT
ARTTAARCCCAGTGAGCAGCAGAC TCCTGARGARATEECCCCTGTGAT TGCTGACC TAGARTGTCETTATTCCTGRGATCACTCTCCTCTCAGTATETTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTAT
aattaaacccagtgageagcagact cobgaagaaatgzccoct sbgatbect gacctagaat ghogttat bect gggatcact checkobcagtat gbbbegacact acaccgt bhat bbggact tetat

2471 2480 2490 2500 2510 2520 2530 2540 2550 2560 2570 2580 2590 2600
1 I

GCTGTTATTARTGACT TARGT TCCARAATCGAAGCCACARGGT TAGGTGTTACAGCACTTGAGCTGCGGTTTCGTGGAGCARAGGTGGTTTCCCGCTTATCTGARGGGGTETCTCACGTARTCATCGGGG
GCTGTTATTARTGACTTARGTTCCARARTCGARGCCACARGGTTAGGTGT TACAGCACTTGAGCTGCGGTTTCGTGGAGCARAGGTGETTTCCCGLTTATCTGARGGGGTGTCTCACGTARTCATCGGGG
gcbgtbattaatgactbaagttccaaaatcgaagecacaaggtbagpbebtacageacttgagebgopptiboptppagcaaaggtgpttbcoecgebbatcbgaagggetetebcacgtaatcat cpppy

2601 2610 2620 2630 2640 2650 2660 2670 2680 2690 2700 2710 2720 2730
| I

AAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTARARCGT TCAGAAGAACGL TTARGARAAAGTTTARARTCCTGCAGGARCGT TGGGTGATCGATTCAGTAGACAAGTGTGAACTGCAGGARGAARACCTGTATTT
AAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTAAAACGT TCAGAAGAACGC TTARGARARAGTTTARRRTCCTGCAGGARCGT TGGGETGATCGATTCAGTAGACAAGTGTGARCTGCAGGARGARRACCTGTATTT

aagat cagteactbtaaaacett t ttaaaatcot Lepetpatogatboagt atLt

fud

Consensus

2732737
-1

GCTTTAG
GCTTTAG
getttag
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