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Supplementary Figure 1. The 34 candidate proteins identified as APET-1 to APET-
34 were compared for sequence similarity with known PETases. Except for APET-17,
which exhibited over 60% similarity, the sequence similarity of the other candidates to
the template [sPETase ranged between 30% and 40%. Additionally, all candidates
showed sequence similarities of 20% to 40% with LCC, indicating a relatively low level
of sequence similarity overall. This approach enables the discovery of a substantial
number of proteins with low sequence similarity, broadening the potential for enzyme
engineering.
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Supplementary Figure 2. The likelihood of presence of a signal peptide in APET-1-
APET-34 sequences, as predicted by SignalP5.0'. APET-5, APET-7, APET11-21,
APET-24-29 and APET-33 are predicted to contain Sec signal peptides cleavable by
SPase (Sec/SPI). APET-8, APET-9, APET- 31 and APET- 32 are predicted to contain
Sec (Lipoprotein) signal peptides cleavable by SPase (Sec/SPII). APET-23 is predicted

to contain Tat signal peptides cleavable by SPase (Sec/SPI).
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Supplementary Figure 3. The schematic for the initial screening of PET hydrolase
candidates using the substrate p-nitrophenyl butyrate (pNPB) is illustrated as follows>.
(a) The hydrolysis process of PET polymers; (b) shows that pNPB can be hydrolyzed
by PETase, resulting in the formation of 4-nitrophenol and butyric acid. Notably, 4-
nitrophenol exhibits a peak absorbance at 410 nm. By monitoring changes in
absorbance at this wavelength, we can assess the ester bond hydrolysis activity of the
candidate proteins, which serves as an indirect indication of their potential PET

hydrolytic capabilities.
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Supplementary Figure 4. The standard curve of p-nitrophenol, which is employed for
the quantitative assessment of the ester bond hydrolytic capabilities of the candidate
PETases?. By utilizing this methodology, we can effectively evaluate the hydrolytic
activity of each candidate, providing insights into their potential efficiency in degrading
PET substrates.
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Supplementary Figure 5. The melting temperature (Tm) of KhPETase was re-
evaluated using nano DSC. The results indicated a Tm value of 77.58 + 0.066 °C, which
closely aligns with the value obtained through DSF, further validating the high thermal
stability of KbPETase.
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Supplementary Figure 6. Comparison of different models towards BLAST on
AUROC and AUPR difference for protein discovery. Different methods are tested
including MMseqs2 (various maxseq), FoldSeek (various maxseq), ESM2 (Euclidean
distance or cosine similarity), ESM1b (Euclidean distance or cosine similarity), fine-
tuned ESM2 (Euclidean distance or cosine similarity), and ProstT5 (Euclidean distance
or cosine similarity). For language models, * are marked for cosine similarity.
MMseqs2 including using different max sequence setting including 1000 (default),
2500 (*), 5000 (**), 10000 (**), 20000 (**). FoldSeek including 3 maxseq settings
including 1000 (default), 2500 (*) and 5000 (**). Two sided Wilcoxon signed-rank test
are employed to compute the significance of the difference if AUROC/AUPR between
the target method and BLAST. The asterisks above the violin plot indicate the p-value
for two-sided Wilcoxon sum rank test, ranging from 0.01~0.05 (*), 0.001~0.01 (**),
0.0001~0.001 (**%*), and <0.0001 (***%*),



Rate

itive

True Pos

True Positive Rate

Rate

itive

True Pos

ROC curve: EC 7.1.2.2 (pos: 2146)

1.0 y
0.81
0.6 —— BLAST, AUROC=0.616
—— BLAST, AUROC=0.616
—— BLAST, AUROC=0.616
,*'—— BLAST, AUROC=0.616
041 " —— BLAST, AUROC=0.616
—— BLAST, AUROC=0.616
—— BLAST, AUROC=0.616
021 —— BLAST, AUROC=0.616
,/ BLAST, AUROC=0.616
—— BLAST, AUROC=0.616
---- Random, AUROC=0.5
0.0+ . - : :
0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0
False Positive Rate
1.0 ROC curve: EC 7.1.2.2 (pos: 2146)
0.8
0.6 —— FoldSeek, AUROC=0.733
—— FoldSeek, AUROC=0.733
—— FoldSeek, AUROC=0.732
04 _ —— FoldSeek, AUROC=0.732
.~ —— FoldSeek, AUROC=0.731
~ —— FoldSeek, AUROC=0.733
—— FoldSeek, AUROC=0.732
021 —— FoldSeek, AUROC=0.733
FoldSeek, AUROC=0.733
—— FoldSeek, AUROC=0.731
---- Random, AUROC=0.5
0.0 + - . . :
0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0
False Positive Rate
1.0 ROC curve: EC 7.1.2.2 (pos: 2146)
0.81
0.61 —— ESM1b, AUROC=0.983
—— ESM1b, AUROC=0.982
—— ESM1b, AUROC=0.957
,” —— ESM1b, AUROC=0.969
041 " —— ESM1b, AUROC=0.983
—— ESM1b, AUROC=0.980
—— ESM1b, AUROC=0.961
021 —— ESM1b, AUROC=0.939
ESM1b, AUROC=0.979
—— ESM1b, AUROC=0.983
---- Random, AUROC=0.5
0.0 . . : :
0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0

False Positive Rate

PR curve: EC 7.1.2.2 (pos: 2146)

1.0 %
0.81
g 0.61 —— BLAST, AUPR=0.617
2 —— BLAST, AUPR=0.617
g |~ BLAST, AUPR=0.617
& o4l S BLAST, AUPR=0.617
" —— BLAST, AUPR=0.617
—— BLAST, AUPR=0.617
—— BLAST, AUPR=0.620
02 —— BLAST, AUPR=0.618
” BLAST, AUPR=0.617
; —— BLAST, AUPR=0.617
---- Random, AUROC=0.5
0.0+ . . . ,
0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0
Recall
10 PR curve: EC 7.1.2.2 (pos: 2146)
0.8
< 061 —— FoldSeek, AUPR=0.734
2 —— FoldSeek, AUPR=0.735
s —— FoldSeek, AUPR=0.731
a 041 .~ — FoldSeek, AUPR=0.731
.~ —— FoldSeek, AUPR=0.730
—— FoldSeek, AUPR=0.734
—— FoldSeek, AUPR=0.731
021 —— FoldSeek, AUPR=0.733
< FoldSeek, AUPR=0.734
/ —— FoldSeek, AUPR=0.730
---- Random, AUROC=0.5
0.0 + . . . :
0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0
Recall
1.0 PR curve: EC 7.1.2.2 (pos: 2146)
0.8
g 0.61 —— ESM1b, AUPR=0.962
2 —— ESM1b, AUPR=0.947
'g _ —— ESM1b, AUPR=0.879
& o4l S ESM1b, AUPR=0.893
~~ —— ESM1b, AUPR=0.959
—— ESM1b, AUPR=0.906
~—— ESM1b, AUPR=0.881
02 —— ESM1b, AUPR=0.853
ESM1b, AUPR=0.894
; —— ESM1b, AUPR=0.962
---- Random, AUROC=0.5
0.0+ . . . , —
0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0
Recall



ROC curve: EC 7.1.2.2 (pos: 2146) PR curve: EC 7.1.2.2 (pos: 2146)

1.0 R = 1.0 -
0.8 0.8
© R4 R4
x 061 —— ProstT5, AUROC=0.986 | ¢ 067 —— ProstT5, AUPR=0.964
2 —— ProstT5, AUROC=0.985 | -9 —— ProstT5, AUPR=0.958
a —— ProstT5, AUROC=0.986 | 8 ,—— ProstT5, AUPR=0.975
S 041 ,~— ProstT5, AUROC=0.986 | &, | " —— ProstT5, AUPR=0.974
2 ,»~ — ProstT5, AUROC=0.986 ’ ya —— ProstT5, AUPR=0.969
= " —— ProstT5, AUROC=0.985 —— ProstT5, AUPR=0.961
—— ProstT5, AUROC=0.986 —— ProstT5, AUPR=0.976
021 —— ProstT5, AUROC=0.987 021 —— ProstT5, AUPR=0.976
ProstT5, AUROC=0.986 ProstT5, AUPR=0.959
—— ProstT5, AUROC=0.986 —— ProstT5, AUPR=0.968
---- Random, AUROC=0.5 ---- Random, AUROC=0.5
0.0+ . . : . 0.0+ . . . .
0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0 0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0
False Positive Rate Recall

Supplementary Figure 7. The ROC curve and PR curve when evaluate the BLAST,
FoldSeek, ESM-1b and ProstT5 ability to find enzymes with same EC number 7.1.2.2.
Curves with 10 colors indicate the 10 randomly selected starting points.
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Supplementary Figure 8. The ROC curve and PR curve when evaluate the BLAST,
FoldSeek, ESM-1b and ProstT5 ability to find enzymes with same EC number 7.1.1.2.
Curves with 10 colors indicate the 10 randomly selected starting points.
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Supplementary Table 1. Nucleotide sequences of APET1-34.

Genes

Sequences

APET-1

APET-2

APET-3

APET-4

catatgggtgacggcaatgatccgtctggtgaccageagatctggtacccgaccaaactgaccgaaaccgatcag
aaatacccggttgttatcatcgctaacggtaccggttctatcgegtctaccatcgaaccggttctgaaacacctggeg
agctggggtttcatcgtggttggcaacaacgacaaagacagecgtactggegegagetcggaagegagectgga
tttcatcgtttctcgtaacgatgacaccaacagcatcttcaacggecatgttgatgttgacaacatcggtatagcgggt
cacagccagggtggcgtggotocgatcaacgctgcgaccaaacagecgtctgctgataaatactetgegetgtte
gttgcgtcceccgaccggtgaatactggggtaccaacccggatttcggeccggaatggtectacaaccegtctaaa
ctgtctatcccgaccttcgegatecgegggtaccggeccgttcgatgegggtaccgegaccgatatcaacgcaacce
aaaggtcagggcatcageccgetgtggagectgecaggacaccttcaatgegatcceggatgatgttgcgaaaac
cgttgctegtegtgtgggegeggatcatggegatacectgaccageggetceggttacatgacegettggttcgea
tactggctgcagggtaaccagaaagegggcegeggegttctctggegatcgtccagaaatcgegaacaacccgaa
atggcaggatctgcacatcaaaatcggtaactaageggecge
catatgcactactacgatttcgttgcgaccggtggeccgatcgaageaatgtacaccccgatgggtecgticgatgt
ttcccacgaagaaatcgacaccaccggegegecggaaggtatccageaggtgtggtaccegtetgaactgeegg
gtgcggaaggcetectacccggtggtggtgatcgecgaacggeaccggegticeggegtccaaaaccgaaccgge
getgegtcacctggegtectggggcttcatcgttatcggcaacgaagatgaaaacagecgecaccggegaaagea
gegtggegagectgeagttcatcctggacagcaacgatgacccgcacageaccttccacgatcacgtggacace
agcaacgttggcatcgcgggtcactctcagggtggegtgggcgegatcaacgeggegaccgegegtecgggce
ggtgatcgcttcactgegetgtttgeccgctageccgactggtegttactggggocaggatgecgtgttcggtecgg
agtggtcctacgatgctacccgtctggceaattccgtecttectgatcgecggtaccggtgecttcgatgegggeace
gcgaccgatatctcecgecaccgacggtcagggtatcageecgetgtggtetctggaagatacctttgetgacatce
cggattctgttaccaaagtgattgcactgcgtgatgacaccgaccacagegatacgetgaccaccggcetctggeta
catgaccgcatggttccgttactggctgcagcacgaccaggacgetgctggtgcattcaccggtaccacgecgga
aattaccctgaacgacaactggaaaaacgtgcgtatcggtggtgaataageggecge
catatggcgecggeggcggatgatttcggcgegeegggteegtatgegaccgeggttgaagtggotgcgatcac
caccctgtactacccgegtgatatcgetgatagegaccgtegtcacceggtcategtitggggcaacggeaccggt
ggcgttccgetggtttaccgtgatetgatgetgeactgggegtecccagggctttgttgttgeggcggctaacacecee
gatgagcaacctgggtatcagcatgegtgctggeattgatatgctgaccggecgeaacgetgatccggattecgtg
ttctttgatcgegttgacctggaacacattggtgegtccggtcacagecagggeggtgecgeagegattgtegttgg
ttctgacccgegceattgacaccgtgetgecgateccageegggeccgetggegaacatcgacgeggttegtgttee
cgcactgctgetggeaggtcagegegactctategttttcccggegetggtgaaagegttctacaacgecgecgat
cacattccggecctgtacggcegaagtgegtggcgcetgaccacttcaccgttgtaggtgatccaggecegtttgetg
ctcecgaccaccgectggttcegegetcacctgatgggegategtaccgegggegegeagttettcggteeggget
geggtatttgcaccgataccgegacctggagegacgttegtcgtaacagectggetctgaacgtgececggeagega
ctccgtaageggecge
catatggttggcccggaaaaagttcataaaaccegtgtictgecgageagegtgaaaggcettcggeggeggtace
atcttctacccgaccaacacccagggtaaaaccgtgggcgeggttgttctgactccgggcttcacctctaaaaaag
atgatctgagctggtacggcccggegetggegttccgtggcttcategttttcggtattgacaccctggacecggeg
gacttccecggatgegegeaccaccgaactggtggccgeggtggattttctgaagaaagataaggagetggegea
gegtetggacccgacccegtgttgeegttgegggctactccatgggtggeggegecgegetgaaageggegace
aatgacccggaaatttctgcagtgctggcgtacgegecgtictacatcaaagatgacggctctagcaccagectge
cggttggtagcatcaccageccgaccctgategttaccggegaaaaagatgacgttgecgecggcegaaactgticg
geegtagettctacgatggactggetaaaggcaccecgegtcagtacgttcagetgaaaggegeggatcacgata



APET-5

APET-6

APET-7

APET-8

ccccggaacacaaaaacaccgatatcetgageacctetgttgegttectgaaaaccttegttgataaagatgaacgt
tacgcgaaattcatcttcccggegecgeagegtecgtecctgaccaccagectgagegegegttaageggecge
catatggcggcgecgecggattacggtctgecgggeagetacceggttgettactctgatgttaccgeggttgegg
geggtegeagegtgecggegegtgttcactacceggegaccacctetggcaccaaccageceggttgegaccgg
tcgtttccecggtgategegtttggccatggcettcttccaggegaccagceaaatacaccageaccagcaccceacctg
gegagcetgggotttegttgtggttgttccaaccacccagggtggectgageccgteccacggtgegttcgetgacg
atttgaacaccggcctgacatggctggttgcgcaggatggcaccaccggceteccgtttccgtgatcacattaccac
caccgecgcetgggcgtttctggtcacageatgggaggeggtgeggeggtgttggcagcagegagaaatccgaaa
attaaagctgtatctacttatgccgcagctgaaaccaacccgtctgctaaagecageageggcetactetggetgetee
ggcccagttectggegggcetctcaggacaccatcacceecggttggegaccaccagegtecaatgttcacecgeca
aaccgccggceacgtcagetgegtaccattaccggtggtttccactgtggctttatggatagecageggcectgttetge
gacaacgggtctatcacccgtgeggegeagetgaccgegageaaacgtgtgatgaccagetggttecgtcacta
cctgtcecggegataccgeggegegtgacctggtgtggggccagecggegegtacegatceggeggttgtgttcg
aaggcaccgaataagcggccge
catatggcgaccaccgttttctacccggaaggegegggecgtttccegetggttetgticagecacggtctgggtg
geegtecggaagattacgegecgetgetgegtecagtgggeggeggegggcttcgttgttgeggegecggcetttee
cgcacaccagceggeggegeggcggattacgacgttetggacgttatcaaccagecggceagatgcgtcttacgtta
tcggcaaagttctggcactggatggtaagegtggcgatggcctgticcaccgectggcgaccgategtgttgecgg
ctgetggecacagegegggeggcatcaccaccgttggectgttcacectggegegtgacgegegtetggatgeg
ggcatcgttatgtccggcageagectgggtactggcaccggcttcegtggegeggeggetcegatgetgttegtg
cacggccagegtgatgaaaccgttagctacgegageggtaaageggceatacgatgeggticecgtggccgaaag
ccatgctgaccttcccgaaaggcegaccacggegegaccetgetgegtgatggeggegegagtttcgaagttctg
gcggacaccaccaccgaattectgegcettegegetgtacggegatceggeggegaaaccacgeatcgaccgttce
ggcggctegeaacgatgtggegaccctggatgategtcetgtaageggecge
catatgcccttccagegtggtcctgaaccgaccaccggtagtattgaagcagaaaaaggtcegtttgecgtaacte
aggcaccggttccgccaggtgacgggticageggegggaccttaacttacccgaatgacaccagecagggtace
ttcggtgcggtggcgatetcteccgggcttcatcageccggaattectgatcagetggtacggeccgegtetggegt
cccagggcttegttgttctgaccatctccaccaacaccecggttgacacccegtetgegegtgeggatcagetget
ggecggcgcetgaaatacctggtggaaaaaageccggcetaaagaccgtatcgatccgageegtetggeggtgatgg
gtcacagcatgggeggtggtggotaccctggaageggegggecgtaacceggegetgegtgetgegateceget
gcacccgttccatatcggecaggatttctctaaagtgagcaccecgacectggtgatcggtggtcaggttgatttegt
tgcgeecggegecgctgttecgetgttecgttctacgattccctgaaagegaccagcaacaaaggcetacattgaaatc
gegggcgggagecacttcgatgeggttatcccgaacgtgaccatcgctaaatacageatctectggetgaaacge
ttcgttgataacgataccegttacgaacagttcetgtgeccgetgecgaaagatccgaaaaccagegegttcaaag
gtaactgcccgceacacctaageggecge
catatggggccggcaccgactatcgctagectgtceggtgatggtgtgtttgaagttggcacctacaccgacttece
ggatgctccagaatttggcgatgecaccatctactacccgcetgtccactaccatgecggttggtggcgttgegattg
cgeegggcetacactgaaacccagegtcacatcaactggtggggaccegegtetggetagecacggttacgetgtg
ctggttctggataccaacgaccgtcgtgaacgtcctgacgticgcgcagatgegetgatcgeggeggttegtatcet
gaaagcggaaaaccaccgtgatggttccccactgegtggtcgceattgatgatggcaaaatggctatcatgggeca
ctctatgggtgotogocgacacgetgattgctgegeatgaacactctgacgaaattcaggeggcecattecgttcace
ccgtggecagecggacggcegtattcgacggtatcaccgtticegacectegtgatggecgggcagegecgategegt
tgctgacgeggeagaccatgectggecgeacttcectgtctatcccggaaageaccaccaaagtttatatggaaate
gacggcggttctcactacatcgecgactcttctcgeggteccggatctggegaccattggtegttattaageggecge



APET-9

APET-10

APET-11

APET-12

catatggctccgaccattgctagectgtccggtgacggcegtttttgaagtggocacttacactgacttcccggatge
gccagaattcggegatgcaaccatttattatccgetgtctaccaccatgecggttggtegtottgcgattgcacegg
gttacaccgaaacccagcgccacatcaactggtgggoccegegtetggegtcecatggttacgeagtgetggttct
ggataccaacgatcgtcgegaacgtccggacgtgcgtgcggatgegetgatcgeggeagttegtatcctgaaag
ccgaaaaccaccgtgatggeggcccgetgegtggecgtatcgatgatggtaaaatggegatcatgggtcactcca
tgggcggeggtggcaccctgatcgecgegeacgaacacagegatgaaatccaggeggegatceegttcacece
gtggcaaccagacggcegttttcgacggcatcaccgttccgaccctggttatggegggtagegeggategtgttge
ggacgcagceggatcacgegtggccgeacttcctgageattccggaaagceaccaccaaagtttatatggaaatcga
tggtggttcccactacatcgeggatagcagecegtggeccggatctggegaccatecggecgttacggeategegtg
gctgaaactgtacctggatggagatgagegttacecgtggcttcatctacggecgaagaagetgaagecgategega
caaattctctcgctatgttaccagcecgtaageggeege
catatgagcccgecggegecgaccgttgegagectgageggcgatggtetttacgaagttggeacctacaccga
attcccggatgegecggaattcggegaagecaccatctactaccecgatggatgetcecgaccecgtteggeggtgtt
gegatcgegecgggctacaccgaagttcagegtcacatcaactggtggggtecgegtetggeatctcacggetac
geggttctggttatgaacaccaacgatcgtatgegtgatatgeccggacgategtgeggttgegetgatcgeggegg
ttggcgttctgegtgcggaaaacgatcgecgtggtageccgetgtteggtegtatcgatgegggcaaaatggeaat
catgggtcacagecegtggeggtggcggcaccctgatcgeggetaacgaacacccgaacgaaatccaggegge
cattccgttcaactcttgggaaccggatggcgegtticgcgaacatcaccgegecgaccctggttatcgecaggege
gaccgatcgcatcgegegtgttgcggaacacgettggecgceacttectgtetatcccggaatctaccccgaaagtg
tatatggaaatcgcggatgaaggtcacttcaccgetgatagecacccgtggeatggatctggegatggtggaccgtt
atggcatagcgtggttaaaactgtatctagacggtgatgaacgttatagaggctttatctacggtgatgaagetgagt
ctgegegtgataaattetctegttacgttaccageccataageggeege
catatgaacccgtaccagaaaggcccggatccgacccacgegageatcgaageggacggtcegtacgeggtga
gcacccaggcegcetgaaaggcetctggcttcggtageggceaccgtttacageccgaacgcetgcaggtagetatgeg
ctggttgcggtttgeccaggcettegtttcegegeagagcetctatcgegeagatcagecgtegtetggegacccacg
gcettegttgtggttacaattgataccaacaccattttcgacttcccggattctcgtagecacccagetgetggetgeget
gaaageggttgeggegetgageaccggeecggeggegggcaaaatcgacacggegegtecaggeggtagegg
getggageatgggeggeggtggcaccctgetegeggegggtageacgecggecctgaagggegeggtageat
acgcgecgtgggcecctgaacaacaacctgaaggegtctaaggtgecggeggecatectgggeggtactgeega
catcgttgegectcegggcatcttcgecgatgtgttctacaaagegatcceggecggttccageaaactgetgggt
atcgtgaaaggcgcggatcacttcttctctaacactgcaagecagecggegagcetacaccaccgtagectggttca
aacgttttgttgataacgacactcgctacggcccgttcctgaacggcegacacccegttacagecgcettcagetacace
ggtcegttttaageggecge
catatgggtccgaacccgaccttctecteegttcgttctaccggaccgtttgeggtttccagecagaccatttceggt
ggtacctctttcggtggtgcgaccgtttacageccgaatactccgggtegttatgegategttgegttetgteceggge
ttcaccgccacccgetectccatcgatgecaatggegegtegtetggcaagecacggtttcatcgtegeagegatgg
atacgcgtagcaccctcgatcagccaageagecgegcetacccagetgatcgecgeactgaatgcetgttgeccgta
tcaccaccggeccggcetgecaggtaaaatcgacagegeccgecgtattgtgaccggtcactcgatgggeggegg
cggtaccctgattgetgctaccaacaacccttccgcaatcgeggeggceaattgegetggegecgtggaacaccag
cgaaaacttctctggcaaccgegttcegtcegcetatcatcggtggegegetggataccatcgecaceggttgettete
actccgtaccgttctacaacagcatgacccgtaacgaaaaactgetgtgegtgatcageggegeaggcecacttett
cccgeaggaatctccgecgaaccagecggegtetgegetgecagatetecctgggcegaaacgtttcggegatggeg
atacccgttacggcttcatcctgaacgcacgtccgggegaatgtggcagetgggcgaccaccggtccgttctaag

cggeege



APET-13

APET-14

APET-15

APET-16

catatggcggtacagaacgggccggceaccgacgcetggacgcaatcaaagetgatggeccgtatgegatcaccte
tcaggcagtggcaggtaacggctttggcgeaggeaccatctacaccccgaccgeggecggtaaatacgeactgg
ttgcgatttgcceeggcttegtttccgegecagageaccatggeaggectggegaaacgtctggccacccacggttt
tgtggtggttectatcagcaccaacacgetgttcgacttcccgteccagecgtgcgacceagetgetcgecagegcetg
aaaaccgttagcgccttaaacaccggtgecgtggegggcaaaatcgacaccacccgecaggeggtttctggctg
gtccatgggcggeggceggtaccetggaageggeaggttctacgecgggtetggtggctgetgttgegtttgetee
gtgggataccagcaccaccaaaatgaaagttaacaaagtgccggeggcegatcatcggeggeacctecgacace
atcgcgecggtggcecagecactcccagaaattctacgacgegatcceggegaccaccccgaaactgetggeagt
tatcgaaggtgcggatcacttcttcccgaccaaagegtctgaaccgaccagetacaccaacatctectggatgaaa
cgcttcgeggacggegataccegttacagcaccttcctgaacggtaacgatgeggegetggegagettcageag
caacggtccgttctaageggecge
catatggcgttcgcggatgaaatcggecaggegecgaccgeggcegaacatcaccggtgatggeagcettetctac
cagcagcagcgcgatcttcggecagageggtttcggecggeggceacagcttactacccgaacaccgegggtaaat
acccggttgttgecttcgegecgggcttectgagegactggaacgegetgaactggetgggeccgegegttgega
getgggocttegttgttgttggotottaacaccaacaccecegticgatttccececgatgetecgtggcgatcagetgetgg
cggegcetcaactgggeggttaacagegegecggeageggttcgtgataaagetgatggetecegtegtggtgtta
geggctggageatgggcggeggcggtaccetggaageactggegaaagataccaccggtaccgtgaaagegg
gtgttccgetggegecgtggeacaccaacaaaacctggagcaaagtgaccgaaccggttttcatcatcggtggec
agaacgattccgttgcggegecggegagcecacgcetatcecgttctacaacagectgggeggtecgaaatcttace
tggaacgtgctggegeggatcacttcttcccgaccaaaagcaacggtaccgttageegtgeggttgttteattcttca
aacgccacgtttctgccgataccegtttcactecgtttctgtgtggtttttctggtetggatgttageaactttcgttctaat
tettgctaageggecege
catatggcgggcttcgaaaaaggeccggatccgaccaccgegtetgttaccgeggaccgeggeagetacgatat
cgcgeaggttgatgttccgaaaggcageggeaccggettcgeggatggcaccatctactacccgaaatctactge
ggatggcactttcggegeggtggcggtgattccgggcttcctggaaccgaaaagegegatcgattggtacggtee
gegtetggegagecagggctttgtagtgatgaccctggacaccaccagegtgttcgacactccggatageegeg
geggtcagetgetggcecgegetggattacctgacttctaaatctaccgtgaaagatcegtatcgateccgaaccgcectg
geggtggttggccacageatgggeggtggeggtacectgteccgeggeggegaaccgtecgaacctgaaageg
getgtggctctggecaccgtggeacgtgteegeteccgetgaccagegtcaaaaccecgaccatgatettcggeage
gacaacgactttatcgcaccggacggtaccttcgcgaaaccgttctacgatggcatcagcaacgegecggagaa
agcatacgttcgtctgaaaaacgcgggcecacatggcettacgttttcccggacaaacgtatcgcggaatacacectg
agctggctgaaacgctacgttgatgatgacacccgttacacccagttectgtgtccgggeccgaccaacgaaage
accatcgcggcegtataaatccacctgeccgatgtaageggeege
catatgccgtctgcaccgtgecagcaactgtaccegtggtccagetecgactgctaacgctctgaaagetageaccg
gtcegttcageaccgegegtttetetgttageggtttcctgaaaggcettcggtgatageaccegtttactaccegacca
acaccaccggcaagatgggcgcegatcgeggttatcccaggetacctgtcttacgaaagetccatcgaatggtggs
geeegegtctggegagecacggtttegttgttatgaccatgaacaccgaaaccatctacgatcagecggacagcece
gtgcgagecagcetgtecgaagegetggattacctgatcgegeagtctaaaageagcetectcteccgetgtacaacaa
aattgattctacccgectgggcegceaateggttggtctatgggcggcggcggeagecttaaactgageacceageg
tagcatcaacgcgatcatcccgeaggegecgtggtacttcggetctaactecttcaacaccatcaaaaccccggeg
ctgatcetggegtgetctgeggatacegttgecceggttgecgegeacgegageccgttctacaaccgtatecegg
cgagcaccccgaaagegtttctggaaatctacggeggceagcecacttctgegegaacageggetacccgaacgaa
gatctgctgggtatgtacggcatcgcttggatgaaacgtttcatcgatttcgacagecgttacagecagttectgtge
ggeccgaaccacgaaggegatctggegatetctgaataccgtgaaaactgeccgtactaageggecge
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catatgaccaatccgtatgcgegtggtccgaaccegactgeggegtcactggaagegagegeggggccgtttac
cgttcgctecttcaccgttagecgtecgtetggttacggtgccggtaccegtttactaccegactaacgeaggeggta
ccgttggegceaatcgecategtgeccaggcetacaccgeccgecagagcetctattaactggtgggaccegegtetgg
cgtcccacggcttcgtagttatcaccatcgacaccaattctaccctggatcagecgtcetetcgtagtagecageag
atggecggcecctgegtcaggtggcaagectgaacggcacctctagecageccgatctacggcaaagttgatacege
ccgtatgggocgtgatggoctggagcatgggtegocggcggtictctgattagegecgetaacaaccegtecctgaa
agcetgetgegecgecaggegecgtggaacagetctaccaacttcageagegtgaccgttecgaccctgatattege
gtgcgaaaacgactctatcgegecggttaacagecacgegetgecgtictacaactccatgagecgtaacgcgaa
acagttcctggaaatcaacggtggcagccacagetgegcetaacageggceaacagcaaccaggegetgateggt
aaaaaaggcgtggcgtggatgaaacgcttcatggataacgataccegttacageaccttegegtgecagaacccg
aactctacccgtgtttctgatttccgtaccgcgaactgcagctaageggecge
catatgtctacctgtaccgtaaactgcggatttgaaatcggaccggttcegteectgtettttgtgegtgctagecagg
geecgetgeeggttagecaccageaccgtgagetettetgttgatggettcggeggeggeaccatctaccaceega
gcaacatctctgatgaaatggcggcegatcgcgatcageccaggcettcaccgeggegeagagcetctategegtggt
ggggeccgetgetggegagecacggtticgttgtgatcaccatcgataccaacggecgettcgatcagecgacca
geegtggecgtcagetggatagegegetgtcttacctgatcagecgaaggtaaccgtagcaactcteeggtgageg
gcctgattgatgaaaaccgtctggegaccatgggecacageatgggtggtgocggcgegetgcagagegecge
gegtaaccgtetgagegegtetgttcecgetggegectttcaacaccggecagcaacgagttcaaccagatcaacgtt
ccgaccatgatcatgggctgcgaaaacgatattgtggcgecggttaactctcacgcgaacccegttctacggtctgat
tccgggaagcaccgataaagegttcctggaaatcaacaacggtagecactcetgegeaaacggtggtagetceca
acaacgcaaccctgagcacctacggegtgagetggatgaaacgtttcctggatcaggatacccgttacaaccagtt
cctgtgcggtecgaaccacgttgeggatagecgtatcagegatttccgtgatacctgegegttctaageggeege
catatgctggacagcccgtaccagegtggteccggacccgaccgaagegagegttaaagegatecgegggececgt
tcgeggttgatcaggtgaaagegaccggecacaccggtttcggecageggeaccatcttctacccgaaagatgaaa
aaggcacctttggcactatcgccgtgagecctggcettcatttictccggaaggectggttcactggtacgcgaaaacc
ctggcttctcacggttttgtggtgatggcgatgggtacgttcaccgtageggatccgecgecgageegtggegate
agctgegtgcagecctggattacatgaaaaccaaaageccggttaaagataaagtggatcccaccegtetgggec
tgtceggteactctatgggeggtggeggtaccctggatgeggegtctaaaatgecggacctgaaageggeagtte
cgetggegecgtggtatctgaccggeggtccggttatcccgaaagttaaggegecgaccectggtggttggcgeg
aacatcgatttcgttgcgecgatggcegatcttcgcgacgccgttctacaaagegetgacctctccgaacaaagege
tgctgaccctgecgggtgatcacatgaccecgttectgetggegaacccegaccetgaccaaattcgeggtcaget
ggttcaaacgtttcctggatgacgatacccgcetacgatcagttectgtgececcgaacceggegtcttacgaaggtace
tgeccgcetgacctaageggecge
catatggttgcggeocgeggttaccaaaggeccggatcegtetgeggcetgaagttgctaaagtaaccggtagetac
geegtgaccgaaaccaaagttgacgatgcggegtctaccaaattcggteeggegaccgtttacgegecgaaagg
cgctecgggtgaaacctteggegegategegatctegecgggcettectggetgaacagtggaccctgacctgget
ggcacagcgtctgagcetectteggtttcgttaccatcgttttcaccccgaacagceatcttcgaccagecggatgege
gtagccgtgegcetgetggatgegetggaatacctgaaaacccagtctaccgcgaaagegetgatcgaccegage
cgtctgggegtgctgggccacageatgggeggeggtggegegetggaageggegagecgtgatetgaccctg
aaagcggceggttgcgetgctgecgtgggacctgactaaaaacttttccggegtticgecacceccgaccctggttatcg
gtgcaaaaccggatttcatcgegecggttgegagecacgegaaaccgttctacgctagectgagceacctetctgec
gegtgegtacctggaactgaacattggtcacgegeaaccggecctggttccgaccaccgaagtgtecegtgegg
cagtgaactggttcaaacgttttctggacgacgatcctcgttacaccaaaactctgtgeceggeegtggeeggtgtt
aacgcctctaccgtaactgcgtatcagtcgtectgtggtcagggccegcetgtettaageggeege
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catatgaacccgacgctggttgctctgatcgeggegtgcgeaaccgcttetccggetgttggtcagggteeggege
caaccatcaccagcctgagcggtgacggcegtttacgaagtgggcacctataccgacttcccggatgtgccggaat
ttggcgaagcgactatctactacccgatggacgcacctggeccgtetggeggegttgegatcgegecgggttaca
ccgaaatccagcegtcacatcaactggtgggetccgegtctggcttctcacggetacgecgttetggttatgaacace
aacgatcgtatggaagatatgccggeggaccgtgeggtggegetgatcggegeggttcgtetgetgegegegga
aaacgatcgtcgtgattcccegetgttcggecgtatcgatgetgctaaaatggegatcatgggecacteeegtgge
ggtggcggcaccctgattgecagecaacgaacacccggacgaaatccaggeggcetatcecgticaacagetggg
aaccggatggtgtgttcgcgaacatcaccgegecgaccctggtgatcgegggtgcgaccgategtategegegt
gttgcggaacacgegtggecgeacttcctgageatccacgaaageaccccgaaagtttacatggaaatcgeggat
gaaggtcacttcaccgcggacageaccegtggtatggatctggegatggttggcegttacggtatcgegtaageg
gcege
catatgtacgacccgatggttgcacttcatcctgttggtgtactgtctctcgacctgtttgacaatgecegtgategtee
attgcctactgaagtatggtatccggctgttccagaagcagcagatacgecggttgagegtgctttgggegtegget
caccggcegceatcgegacgegacgecggecggaggeggeccgtatcegetgategtgtictcccacgaaaacca
gggtattcgtgttcagagcaccttctacaccgttcacctggcaagecgeggttacgttgtggttgcgatggatcaca
ccggtaacaccttcagcgacaacagecagggeggtgegatcgeggegegtaaccgteccggacgacgtttectte
gttgcgegtaccgtgatcgategtagegetgegetgageggteegetggeaggeatgatecgatatcgategtgttg
cagttaccggtcacagcttcggegcettggacctecctggeggttgtgggegeggattctetgticegtgeggeget
geegetggeggtgccgecacgacceggegatcategegtecggtttctatgatcgtatcgatgticeggttatgetga
tcggegegeagegtgaccagaccaccccegtacageatgtctgaageggtttacgatctgetgecgacceegegte
gtctgttcggeatcgataacgegggtcacttctetttcaccgacatctgegegetgggtgcgattcegggegegga
cgaagatggttgcggtgacgatttccgtccgecggeageggttcaggegetgaccaaccgtetgtctagectgtte
ttcgatcacgttctgaaacagctgecggaageggeggctgegetgecaggeggategtgttgeggegticgegga
cccgetggatgtgtacctgagegattaageggecge
catatgacccctgaatttaaaccgcagecgggeccgetgagcatcaaaagegeageggegatcagetteegtgtt
gaagatcaggcgaaagatctgcagatccgegttacctacceggatggtecgggeecgtggecggegatcatette
tctcacggtgcgatgtccagcaaagatttctataaccgtgttgecggatcactgggegacccacggcetatgecgaccat
cctgecgacccacctggatagegaaagectgggctactetttcaaaaaccegetgecgegtgaaaaagttttcttcg
geegtatcggegatatgcagttcattctgaaccacctggacgaaatcgegggtaaagetggcatcgegggceaaaa
tcgaaaaaaccaaactggcagttgctggccactecttcggtggetggaccagectgatectggetggectgeeggt
taaaatgccggacggcagcctgaaaagcettcgetgactctcgtatcaaagegetggtgagetataacggeattgge
ccgatggatgaaatcccggatgeageatgggcegaaagttgeaatceeggttttcgeggegageggeaccaacga
tcecgggtgcgaccggcetetggeccggttcaccegtggegttggcgtatcggtgcgtacgactacgegggttccaa
agaaaaatacgctgtgagcatcactatgggtgaccactactacggtggcectgatctgecgtgaaggegeggecg
gcaaaccggacccggaaggtctgtecttcgttaacggtagcagecaccgegttcatggatgettacctgaaagatga
taaatctgctaaaaaattcctgegtaccgcagacctgegtecgetgacgaatgaccgtgegttecttgaacgtaget
aagcggecege
catatggcgecggttgattggagcaaaaccggtcecgeaccaggttaaagttgataaageggacgegceacaccate
taccgtccgtctgacctgggeageggeggcegtgaaaaacccggtggttatctggggcaacggeaccggegcetac
cceggeggegtacgatggectgetgegtecactgggegagecacggcettcgtggtigcggeggegaacaccaaa
caggcgaacaacggtaacgcgatgcgtgegggtctggatctggttaccaaatggaacaccaccagetecagecc
gtactacggcaaagttgacgttagccgtgttgegageageggtcactctcagggeggtgegggtecgatgaacg
cggcagtggatacccgtgtggacgeggtgctgecgatccagecgggeecgetggeggegecgegtaaattcaa
acagccgaccttctacatggcetggtcagaacgatcgtgttgtgtggccgagetgggtgcgtaacttctacaacaaat
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ctggccacctgecggeggtgtticggegttgticgtggegegacceacgttgetecggegggtgatggtggagegt
ttagaggtccaacaaccgcectggttgtctttcaccctgegeggegatgegteggegegtgetecagttecgecggege
gteetgtggctactgeggtgcttettcececgttctccaactggetgegeaatactegttttaccagecagaacggttaa
geggeege
catatgaccgcggcageggtttccagecgctactacgaagagaccggtecgeacgeggtgaccgttgaacagg
gtggtccggatcataccctgtactatccgagegatetgggegegggcggeacccageaceeggttgtgatctggg
gtaacggtactggcgcaaccecggaaacctatgatgaaggcctgegtcacttcgegtectggggcttegtggttge
agctgccaacaccactcaggceaggceageggtaaagaaatgetggcaggtgccegcettcetgattgaagaagate
agcgtagcggctctgttttctacggcaaaatcgacgaaactcgtattggtgcggegggtcactctcaggggggag
geggtgctatcgetgetggegeggatecgattgtcgataccaccatcccgatccagecgggeccgeagggeact
gtaggggoacctgcacggtcecggcegttcetttatctccggtcagttcgactggatcgtgcegtegagetacgtttacag
ccgttatctgggcegcecgatcacgttceggeagtgtticggtgaactgegtggegetgaccacttcttcectggegaca
cccgtetgegectgateggtgcgaccacggectggtteegtttccacctgatggeggacgaaaacgetegtggtat
cttettcggeccgtectccacctgeggeatetgeactgacaccgaageatggageaaagtggatcgtaacgegaa
agcgcaggcgattccgggttaageggecge
catatggatccgtgggatgcgecgggeccgtacgegaccgeggttcagatcggtgcggttaacactetgtattace
cgcgtgatatcgegtctageccgegecgtcacceggttatcgtgtggggtaacggcaccggtgetgegeegetgg
tttaccgcgatctgetgcetgtactgggegagecacggatttattgtcagecgecagcaaacacgeeggcttctaacctt
ggcatctcaatgecgcecteggeatcgatgeactggecagecagecgacgeggatecgggttceatctteccgtggeaaa
gttgacctggegceacatcggtgegageggecactctcagggeggegeggeggcegategttgttggtgcggace
cgcgtatcgatgcecatectgecgatccagecgggtecgetggecggacatcgatgatgttcacgttceggegetget
getggegggccageacgattccategttttcccgttcctggttaaagegttctacaacgatgegacccacatecegg
cgatctacgcggaagttcgtggcgcggatcacttcaccgttgttggegatccgggeccgttecgeggegecgacca
ccgcatggttccgtttccagetgatgggcgacaccgecgegegtgcggaattttatggtecttettgtggtatttgea
ccgatactcgtacctggtctgatgttcgtcgtaatgetctggttccgtaageggecge
catatgggtaccggttttccgggtgtttctaatttctctgegtctggeagetttgetaccaccagtggttccgecaggeg
catcttgcacagtttttcgcccaagcaccctgggegecaacaaccgtaaacacccgatcategtttggggcaacgg
tactactgcctctccgaacacctacgccagectgettcageactgggcttctcacggtttcgttgttatcgeggcgaa
cacctctaacgecgggceaccggccaggaaatgetcggcetgegttgattacctgaccacccagaacaaccgttctac
cggtacctacgctggtaaactggatctgaaccgtatcggegecagegggcecacagecagggtggeggtggeace
atcatggcgggccaggattaccgtatcaaggttaccgegecgttccagecgtacaccateggtetgggecacaac
tctagctcccagagceaaccagaacggeccgatgttcctgatgaccggtageatcgataccatcgegageccgac
gctgaacgegcetgecggtttacaccegtgcgaacgttceggttttctggggtgaactgtetggtgctagecacttcg
aaccggttggtaacgcgggtgatttccgtggeccggegaccgegtggticcgetaccacctgatggatgatgega
gegeggaagataccttctacggtagcaactgegatctgtgcaccgatcgtgattgggacgticgtcgtaaagggat
caactaagcggccgce
catatgggcggtggcggcgaagataacgtgtitgctgaaccgggtgatttcgacgttgtgaccgagecgggeggt
cgcgattgcaccatcttccgtccggageagcetgggtgacgaccacgeegtggttatctggggcaacggeaccgg
cgcgageccgaacacttacgecggectgctgegtcactatgectcccacggttttgttgttgttgetgetaacacca
gcaacgcgggcactggtgaagatatgctgaactgectggattttctggaaggetctcaactggcttcttecegtggac
ttctctaaagttggtgcaaccggtcactctcagggeggtggtggtgcgattatggcgggtgttgatccgegeatege
tactaccgctccgattgaaggcttcaccctgggtetgggccacgategtgattcccacgaccagecagaacggtee
gatgctgatcctgtccggtagegeggaccegtetggtgaacccgegtaccaaccacgegecgcetgtttgatgegac
caatgttccggegttctgggcgatcgegeagggtgecggtcattttgaaccggttggegatggeggegactteege
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ggtatctccaccgcectggttectgttccagetcgaagatgaccecggaagegaccacccacttegtgggcegatgatt
gtttcgtttgcgaagatccaggtttcgatgttgaaggtgtgaaagaaatcgattaageggecge
catatgcaggataacagcgatggtcgttaccgtccggaaggcecgtaccttegegegtggtgeggegaacctgtte
gatgatcgtctgttcgaagegegtacctacgttaccggtaccgatgttgeggaattcgccagegegactatcttctac
ccgctgaccctgtctttcgatctgecgaacggcegttgttgttatgageccaggcetacaccggeaccecggaatccta
cgattggtgggootccgatgctggegtetgttggtatcatcaccgetatcatcgaaaccaacaccecggaagataac
ctggaacagcgtaaaaacgegcetgatcgcgggceatcgaactgatcaaacgtgaaaacgegaactctgegagece
gatcaacaacaaagttgacgaaagccagatcgcgatcatgggtcacagectgggeggeggegegagectgegt
gcagcggaagaactggaaggcgacatcaaageggttatccegetgacceegtactgttgegaactgggccaga
gettcgaaggegacctgaagggegtgageaccecgaccctgatcattgeggeggctgacgacaccatcgeace
geceggaaacccacagecgtetgetgtacgacgaaatcaactcctccaccaacaaagtgtacctggagtttgcgga
aggtgcgcacggtctgccgaccaaccaggggagcgaattccagacccagggeacctacgtttacgegttcetga
aagccaacttcaccaacgacagcaagtacagcgatttcatcggeggtgacggcegaggactccttcagcagcetatg
aaactaactaagcggccgce
catatgccggggcecgceacctgactccgttccgtattaccagetccgacaccegtggetgecagaacggeagecg
ctggacctgegeegeccgeggtageggtcegggctteggtaacggtaccatctactacccgactgacgactcetca
gggcacttttggtgcggtaaccgtgattcecgggcetttetgggcetgggaaggcaccctgecagtggetgggceegeg
tctggcgagecagggttttgtcgtgatgaccctgaaccegttgacgecgetggatecgecgtttaccegtggtgatg
aactggttgctgegetgaaatacctgaccggceaactctccggttaaagaccgtatcgacccgcategectgggegt
cattggctggtctatgggcggtggcggegeactgegtgeggeggeggcggatccggacatcaaageggatgtitg
cgctgagecegtgggatatcggtggocgttgctggccaggttagecaccecgaccctggttttcggeggegactggg
acgcaattgcgecgaccggegttttcggecgtcegttctacgatggectgaaaaccaaagacaaagegcetgatee
agctgcegtaacgcgacccacttccactacatggtgccgaacaccccgaccgcggaatacagectggtgteoctg
aaacgtttcatcgacgatgatacccgttatgataaattcctgtgtectgcteccgggtactggtgatgecattagtgagtt
caccgttcagtgcccgetgecgtaageggecgce
catatggttgttctgggctacgcgtgcgatggeggtaacaccagcaccatcacccaggaageggttageatcage
ggcegcegaccaacagecagcetgtactacccgaccggtatctccaacgtgaccggtgcgacctecatgteegeggg
ctacacccagggcctggcgaacgttgaatggctgagcaaaaaactggeggaaaacggttatgtggtoottgcgtt
caccccggataacaccctgggctatgttictcagtggegtgacctgecacaaageggcgattcagaaaatcaaagat
ctgaacaacaaccacagcgtgctgaaaggtaaaattaacactgcgaaactgcagacctgeggtcactctaaagge
ggeggceggctetetgtgggcgagegegeagetgggtagecaccctgaaaaccaccattggeatggegeegtacg
aagaaggcttcgctgatagcgegcetgggcagcatcaccgeggcgaccttcatccaggegggeggtggcegatac
cctggegaccaactctatgaccegtggegaatacageggtctgageaccagceatctetcgtatgtacgttgaatac
accggttacagccacctggegtgggatggcgtgagecggcgaageggcgagegatgegaccgttgcgaaccga
atctccggcegacatcatcgegtggatgaaatattacctggacggcecagacctcettatgecgagceaccctgtctaacac
cagtggcaccgecgegecacgagtgggttgacaaaageggttcttcaagetectccageageagetccagetctag
cggcetgeaactaageggecge
catatgccaagcccggaaggccaggcetetgggtgtaccgggcgattticgaaatctgctettacgaagegaacctg
gaaaacgatggttacgcgtctgetcgtatgacctaccegtgegatctgtetggtggcccgattcecggegaccacce
tgaccggcggtttcaccaacaccaaagaacagatggaatggctggcggaacacctgagcetctcacggetacgeg
gttctgaccatgaccccgaacaacaccetgggtgtgccgeegggetggegtgatgcacagtticggeggcettcge
ggaattcgaagatgaaaacagecgttctggcageccgetgcagggtaaaatcgatctgaccaaacgtaacctgat
gggcttttctatgggcggeggtggtettatcctggetgeggaagaaatggttgaccagcacacctetgegatcgeg
ctggcgecgtggetgggtgcttactctgttgatttcgaagcaatcgaaageccgatectgatgetgggetetgaatte



gatgaactggcgtacgccaccgaacgttactacagcgaactgageccgaacaccgaacgeggectggegatgt
acgcgggcggttctcacttccactggticggtaacagecgagaccgaatacaaaaagaaattccgecaccetggtga
ccgcattcctggaagttcagetgaaaggegatacctecgettacagetacttcgacggtgcggaacatgaagage
acgttgaagagggttggttctctgcgtacgattaccagaaataageggecge
catatggcaccggcagcagcggcaggtactggeccgtatgatgetgaatatgaaaccaccttecgtctgtacggte
ataccatctaccgtcctgccaacttgecggacgatgagcaactgectategttgtctggggcaacggtggctgeat
ggctgacggtactatgttcgatgaatttctgetggaaatcgcaagecacggcettcctggttatcgetaacggtcegtee
gggcggcageggcageaccgatgcagatatgttaacggatgegatcgactgggeggtagacgaaaacgategt
ctgttcggtagttatcgtggccacctggacaccggagctatcgecgtgatgggtcagtectgtggtggtattgaage
APET-33 gtacgaagcatctgatgatgaccgtgtggataccaccgttctgtggaacageggtatgetgagegatctggataact
ggcgtctgaaccgtetggaagegecgategegtacttcaccggeggtcecggatgacatcgecgeacgaaaacge
ggttgatgattgggatcgtatccegtecgatetgecggegttcatgggcagectggatgttggtcacaccggeacct
tcggcgaaccgaacggceggcegaatacggecgtgtiggegeggegtggetgaaatggeagetgaccggegatg
geccaggceaggeggegegttcaccggcetetgattgeggectgtgtageactgattgggatgttcgtegtegtaatct
gtaagcggcecgce
catatggcttacctgccgecggaaaccttcgaagetgacacctttcegggttacgttgticacgatccggegegtga
ccgcegatatcccgategtggttegttatccgegegatgctaccggtcegetgecggtggtggtttictctcegggtg
gegcegtacgttccgegtgegaccggctattctgaatggggceaccecetgetggeacgtgegggttacttcaccgttaa
cctgagccaccecggaageggegggeggtgcgeactgtgegeegetggegatececeggegagegaatgegatge
ggcgcactttgttatcggtgaaccggeggaaggeggtaccctgaacggeccgtggtaccaccgtecgatggatg
cgegtgeggttctggacgacctggeggegatcgcagaagecegetggegtttetgttgatctggatcegtattgegat
APET-34 cgttggtcacageggeggggctttcaccaccatggegetggegggcgegegeategattactccccgagegtte
gtgcagttgacatgagcegacccgegtecgegegegttectggecaactceccgeagggegttggtcatgtgggte
tgaccgaaaccagctgggatctgatcgeccgeccggtgatgacccagaccggtegtaacgatcgtaccgaagge
gaaccgcecgageggtcgectggatgeggegatgeacatgecggegecagacaaatacctgacctacctggaca
gcgaagatgctactcactctgttttcggectgggccecggacgegtegegtatgetggaactgtacgtgggctetge
aggtgtcgegtttttagatgcctatgtgcgtgatagatctgatgetcgeacatggetgggttctggtageattgatgaa
tggtctgatggtgtagctaccatcatgtctcgttaageggecge

Supplementary table 2. Data collection and refinement statistics.

KbPETase

Wavelength 0.9792

Resolution range 31.33-1.75(1.813 - 1.75)

Space group P1211
Unit cell 62.496 104.798 71.02 90 93.829 90
Total reflections 258810 (26166)




Unique reflections

89061 (8687)

Multiplicity 2.9(3.0)
Completeness (%) 96.96 (94.87)
Mean I/sigma(I) 13.42 (3.54)
Wilson B-factor 17.88
R-merge 0.06559 (0.5443)
R-meas 0.08031 (0.6599)
R-pim 0.04582 (0.3703)
CC12 0.997 (0.649)
CcC* 0.999 (0.887)
Reflections used in refinement 89046 (8687)
Reflections used for R-free 1019 (100)

0.1647 (0.2686)

R-work
R-free 0.1817 (0.3026)
CC (work) 0.970 (0.846)
CC (free) 0.969 (0.795)
Number of non-hydrogen atoms 8288
macromolecules 7465
solvent 823
Protein residues 1004
RMS (bonds) 0.014
1.60

RMS (angles)




Ramachandran favored (%)

97.59

Ramachandran allowed (%) 2.41
Ramachandran outliers (%) 0.00
Rotamer outliers (%) 0.39
Clashscore 3.44
Average B-factor 20.84
macromolecules 19.75
solvent 30.69

Statistics for the highest-resolution shell are shown in parentheses.
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