
A

1                                                          50 
GGATTAACTCAGTCATCAGTCACACCTGCTTTCCTGCACAGAGAGCGAGC 
 
51                                                         100 
CGTAAAACATGAAAGTCTTGTTACTCTTTGCTGTCTTCTTCTGCTTTGTC 
        -M--K--V--L--L--L--F--A--V--F--F--C--F--V- 
         1                                              14 
101                ∇∇∇∇                                        
CAAGGAAACTCAGGGGACATCCCACCCGGAATCAGAAACACCGTGTGCCT 
-Q--G--N--S--G--D--I--P--P--G--I--R--N--T--V--C--L 
 15                20             >>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>>      31 
 
                        

CATGCAACAGGGCCACTGCAGGCTCTTCATGTGCCGTTCTGGTGAGAGAA 
--M--Q--Q--G--H--C--R--L--F--M--C--R--S--G--E--R-- 
32                                                        47 
 
AAGGGGATATCTGCTCCGACCCCTGGAACAGATGCTGCGTCCCCTATTCT 
K--G--D--I--C--S--D--P--W--N--R--C--C--V--P--Y--S- 
                                                          << 
48                                                        64 
 
GTTAAAGACAGAAGATAGAAGACTGAGGTTGGGAGATCTGGAATGTGGGG 
-V--K--D--R--R--* 
<<<<<<<<<<<< 

65             69 
                                                 350 
CGCAAGCAACTGAAGGGTGGAGACTTGGAAATGCCCCAAAGGCTTTGAGT 
 
351                                                        400 
ATGTGTGGCTGACGGTGCATACTCAATAAACATTTGCTAAATAAATCTAT 
 
401                                      435 
CACCGAGGCAAAGGTCCGGTGAAAGGATTTTATGG 

B

ATG TAG

113 1257 322

Figure 1


