Supplementary Figure S1

Dt # 0.55
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Residue position

Seq_2

SKDTTTYQDTDTVTDRDDYTDKRDTRETTKDDRGTGDTRKKDTKDHDTTSVDKTKTRGSDDDSTKSTKDKKHDDDAV
DTDTQDTKDDRAKTRDDKDDKRG
Seq_3

TKALETDTYQDDMKGLSDMDDTTYQLTTKKETRTKDDTHDDERSYTLGDDKGKGKVTRTYDGLKKRQOQDFETEGAKTD
KRDKKSTTITGKGDRTKDKKGTT
Seq_4

RDAEDKRIARRESRTLYDEQKSEIDDTRFKTKKEQYGKRETREDLVREKRRTQYDRKVQTERIGQDDLRYRQTEEDG
YRRKTDRKVYYDTKDEDDGKVKV

Seq_5b
REMRNRKRRIRQVTRGDIYDKRETRGKISDYTRTVREYRGTVSTRGRIEERYQKGEDYRYEARNRYDRSERYDREQV
DRYSERKRDREYKEENMEKEEIR

Seq_6
KDTTSDMTKSMDLNKTMKHTTTGLMVKTDHKTTTSSKMDTTHTDSTYVDRSTRYEKMKMTLSKDTKDDHVDSTTKKD
TNDTKSMDTTGTDSKDLTMMTHK

Seq_7
SSKISEKTTTISGGAEVYRDKYESKGTTKAKKKSEEGEYKMDGIKTTQAKVGGTMKTGDGSTRIKNYYEEISKGDYE
NKESTRYTKTDTKAKGKLSKTTG

Seq_8
TSMKTKDKDDKSMHDLKGDTDKTTGHDTKTDNMTLKGDMGKGDLDDRVRYETYTSDHDTKKITDGKGTTDDKSVTMN
DTLNTMTDTKMTTTHGLDKTHMD

Seq_9
NEARRDRRIGDYGDKMEERNRKDEYREAKRGIDYDDRSTRLDKQRKRARDDEDIKTKEDYEYTVYKESRRIDKDDST
RDGIREKRRRIESSDEYKGERYR

Seq_10
KGNLTTHMDMGKTKGTDKKAKGDDMYRTEVVTTGKGDMNDTKTKKTDDYQTDKRTATVGGTKTTLTKAGKDRSYTTL
NTTISGGTLGDKDTKKTSDLTGS

Dt # 0.6



Seq_1

SVEKQTQELEKKDIKRLOKEQKKSTKSSTVEKKTKSEKKVDKKSKSQTEQETVKKQTKEIETSQKQSVSEKEEKQEE
VSKTQTEKQSKETTRKKQKKTSE
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Residue position

Seq_2

LSTDKDKEEAYSKDSAETEKSASETEYRSKEESKKAKKKDGKKTTSKKDRTYESDDKASVKTSVEATVTKKDSDTLS
KKKKDSKKTEKDRTKKSKKKEES
Seq_3

NDGTLKTSTVIDKKTDDNTMTHSTKMASVTNGMKTMTGLDDRTTDVTNKDKTMSTTIHGTNTGKDDDLGTTKDHTMT
AVDTTLGHGQDIDMTKDNDHTTM

Seq_4

DGTLGTTDDHHDATMSNMADTD SMVMAVHTNDTMKGKGTDKAD TMDNGLKDTGMTGGTDKMTDAKGTLDGTTDKSTT

AKHTATTKTSVTKTTRIGMNDKT
Seq_5b

VDTDRKKKAGTDRSVTSTTDTDTTDTLSRRTDTVITTIGTLDSTTSRTRDTDDVTRTSRTDDTRHRDSDRTTSTDRV
DSRVRDDRRTTDDDTTSVTSRTD

Seq_6
VEEQKSQSKKKTSKKTRYKDTETAKQSEKKQKTDEQSETVEKTSKKKTKTAEVESEVSQKEKKQTKIKSKQKQTEVE
SKKKSQLELESDETKEVESTQTK

Seq_7
RTVDDRARDDKRLODKKLGSKKKDTKGDVKDRKIMTTLGETKKRDRYDVTEDRKOMIKEDRTKKDKKDETTDKREVE
SAKTADKGYKTESSIDTTEQRYK

Seq_8
EKQOSQVKKSKQKSKQEQKVTEQTQKDEKKKVKKETKKESKETQVTQSVETKSQTTQSKEKQQTQEQSKESIQKSTTE
KVSQSKETTEEQKTKEADKQKTE

Seq_9

QOMKGTGLKANTTQTVTQSLTQSVTIGOQTKMTONDTD SKKLMVQTTTQSLTTNTDVGQTKGAKGGTLSVTTQTGVTTT
DNLTTDTNSTDVLSKKDGGTTVT

Seq_10
TLRDTTRTTSRDRVTRDLSSNRKVESRDTRIRRDTTADTRTTDRDYTYDTNRTGDDTSRVRDDSIDTADSITDDAKD
DYDTRDRTTTSDDDVDRDRDRSS

Dt # 0.65
Seq_1

KOQTGGGTVAATQSAGTGGKDTKEEDEYRQTLKEGKNYRDKGDVKKDKQVKTKGTGTKQTGKVDKTTTGKQTQDKKIS
QKKVTQKKVTKKQKDAREKKVTD
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Residue position

Seq_2

GGAATDGTATSVGSTVTRADAATQKADTQTGRTYNSMLDKSTDTNSKGTTVTNKASKMSIGTGNTGDKKDAKTAGGT
DTAKGTDATKASDGSKAADTKSA
Seq_3

ATSVTSKAADSSSMDDTTNGRVTKDVKTQTGTKDQGVDATNISKSGVTSTKTNAKTTSMDTARKDAATATGGKKDAT
DGAYDKGHTNKITTTAGGKNKTG
Seq_4

DLSKSLASKEGKQTEGINSTLTETTSSGKDTKNTAKTDYRSDEKKYKNDDKTKVRKQIETNDKKVKVGSTSDKLTKT
RHDKVKTALKKTGQTSTKSKTDG
Seq_b

ODDTTMVDRTTRDDSDEYTQRKVDKKRRNGRTTELDTKRQKDTNKGTYEKRKQETYVDKRTEQYKKTHTDDDTTDKD
YNTKDRRTTTMLGEKSVDEYKRR
Seq_6

NTDGGDDSTSTLKGDGDDTGTTKTKTKVKNRRDVTTKSAAKVRTDSKSVADTTGSDYKKNGDTGAADTATATSGTAG
VNSTDGKLDGTDGKLSGKTMLSK

Seq_7
ATTTRVRKDTVTDGAYDKRTKTKDENLTSKEMRKRDTRLDADGVAVDKNKKRTDYAETRKTGTMSVDDDGKGDVEHD
GKDKDKVNADRKTDKYKNVADRD

Seq_8
NMGKKITKTDGDGTTTSKDNETQKKTDLDGIQTMKTGKNIKTRNDTKGGDTGDDLDGYGKDQTTMNGTDTDGTGKLT
GKGEVGLKLDDKGNGQOMTTTVGG

Seq_9
MNIDQTKTEATAKQAQVQTGSVKTNTRDDVYKKTREKGTGTVINDTNDKKDRYVKTSSAKKTQTVDDKNVYNKKKAS
TDTKKSTAMTSTQSQLSKKGTTT

Seq_10

QTKDYYERDTLSEEKESLNKSKESKVTQGDKKTEGKIDEQYKKKDKKQTDEQRYTTRNVDEKKSTQKGLTKGKKTAE
LKTVTKDGAKSKTTKQOKRQTKE

Dt # 0.7
Seq_1

TNSEQKTTKSKKTINSQKTEQTNKGQQSKKQKKTTVNTEGKKKVTQIQQORTOQKEDKESTKNTQTTIENQSKONTEQET
TTIKSONQTEKVQQOKNEVQQOKQK
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Residue position

Seq_2

SSDKTVRTKVERSDKKDEKANKTTLKAETLGDLNKSRETKKKKEEERDIRDGTDTGQSISVTRVSTERTVSKNTTST
AKESREITASTLSRTSESSERAL
Seq_3

STVSSNAGYTSMKKTTNNKGTTQKGDTSTOKTDYRSQKTYHGDVTGKNTKDNTISTGGVITQRDKTKQQOSYDKSRET
NITDSITKDSDTGDDKSRKTTHM

Seq_4
TGAQSAQQOOGTITGQAAGATNGTTGAQAQTNKLAEAAAQSGVNSTRTSGYDNVSSSTVGGTGQAQTTSKTAQGASVS
VSGQOSAQNTTEKSAAATQAAAQ

Seq_b
GGNDKGAKDKGNKTMKKTSTTDNGDKYNGTTENKRDDGMGNGIKDGNIKDSTKTNTNSTKKGKANADTDYRASDDAG
MGKNDGNIDGDGAGMDNGDAMGT

Seq_6
YTNKDEMERARREGMYAKGDRDGKYETADEERNTYDESNTYSGTRRKDGRYRTSDKDRRDIKRTKTKDADIKKRSRT
DRSRNSDTKDNEIDAKRMDERAT

Seq_7
DKTVRYDTNADESTTGNVSVRKTNKSRVETSRKTSDTKRIEERKLKEKIETRSADGODKTEEAKSQDTDYTVRKSTI
ESDGTSGTKKNRITEDKRETLNG

Seq_8
QREQTKEAVQVSRTVDIRKEDRQEKIDRRTTROQERGQQEDQKROQKTRTTQIERDKETIDQQLKTKORYQTEKTTQTQ
IKQKQOTQOSRTKEGERRDTRYRQ

Seq_9
TVTANKKNQTTKTEADSRTYNTKQKQTQVTQQOSKKQODQGTHGDTSTTLEKKANTVTGVGETLKKDTRYTATNTNTS
EKVOKKTQTLKSNEVTKSTQTNQ

Seq_10
ETSLDTKQRESKRDDKEAKSLETKASDDGYDRGYKRGRRYKDTRSKRTSDRYRDGTQDYSDDTKSTRRSDRRRTKSN
TKTIRTEDSYQTTTRTIDRSAKS

Dt # 0.75
Seq_1

MDEGTADGVTIGKNSAETMTEARKNGKGDARAGDVGDRTVGDKDDDSKHDDIGSTKSHRVKKGADGD TRKGNKDDVVD
DDKDKVRRVKETTKGRGDKKEAK
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Residue position

Seq_2

KSAAGGNTADTELTGGKERTTSDQLTVKNKTETKTNMDT TNDMDRKKDLSREENGSTTSISDSIRKGLRMASETGRT
GSTANYDSTKKMRYTKNQNSSKT
Seq_3

EGTKTSQDKKKDAVEEEKSTRTEYTTNKGYRVREKDSVRSTVEGKTQVDERQGTKRDGKMEYDKDTTDEMQEEQKVK
EENRKELNKKDSQADVKEDVQRQ
Seq_4

EGGMDRSKDYGDEYKROQDKKKEKNDKNDGEKRMEDGDKREERTKYKEEESKRNNVEVNTEGMDTKVRETTRSAYTRS
TVITRDLDSNRTASVEDDSKRTKD
Seq_b

EVSSRYDDEKAKDEYEDRNSKADDKDDGKERKTLMEESKRDRDDYKQREEVTSRSRNGNYDNGLKKGTTESSKVRVR
DNGKLEKGSRGTNRSVSDDKKGD
Seq_6

DTTSNNTMRTDERTKMVEKGRDMDTNYRYDTDESTKRSDDVTRDKNQYNDTGTAKNSKETDHKDVVNRKKNGRDDVG
TTNDTKGRTSVKNTDGDVDMSIR

Seq_7
ETKVERISTKRTKETAGKVDSDYRDDSERAQTKDGVRTDDVANDGDADKQSKKEVDDKKRKNMETQTREVSYRDTAN
RRTGTGRDGMTKLETQRDMTDRR

Seq_8
RVDGENDKKVSTVNGDSSMKKRDGVDTNDKONYKTNNYAGGTDTMRMGGTKEKDVDVRTNKQTTDTGADNRTEVMKD
ADNAGSAKKTAEKDDGARTKKGM

Seq_9
MRVGELODTREKSNGNDERTDRKDGKTEVEGGTDGKVMKGKNVDERTVKETEMDRKVNEDRGED TRDVAKRMDTRAD
VNKVDMTKKEKAVGTRTAGDKTK

Seq_10

RSKVKNGDDYKTSDITGDVROQDKTTRDDEKDNDVEDTNDMERKKSETGKNKSVKDTNLEERSSTIVKEKNTDARSET
RSRGKDAGEQRTRDYRRNDDHDD

Dt # 0.8
Seq_1

TTSEATNYQESEKQGKVRRDQOEKREDKQYKRRSAQRKDDSKTASEDRQESYKQQORKDKVRVKGDEEKTSREQQSNY
TTGDDKQGSSKEIQKGRTRRVDQ
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Residue position

Seq_2

RGKTASGGTTNMKSTQQETAGDKRTATKGASAGTDGSTSGMGATKTNSDDKSDGLSKSNSGGKKNNTGDTDAQDKTK
NAEKNYETSKSGADADTNDETNK
Seq_3

SKEVQODRTKKGKRSSKSTKDNERKETREYTTVDYNTKSRADDSGVVAERDTTRSQNNSKVKESERNRKSDGNQQKES
VGSVSARKEEENVSKVSAEEGNQ
Seq_4

RIMETSRTQVNENGNKQRITGLEKNDSVKKSKTDNQRTTDDVRGSSVDVDNGSKNDASMKIAEKDLDDGSKSRTARR
ENNDEDTARRELKAERTDGGRDT

Seq_b
IQEGKTRDIEERGVSNGTDGNTNDTDYSNYKNQYADKDNNQERKDDYTNNSNYGRDAITTRYVTSETETQTRNNGTR

AAVGKLQSKNEESQDAKTKSSES

Seq_6
EENSVQOGGSREIESSNNGEKKNDSRODQSYRARKKRSTNKGRSSERKATDSSVKKVNEKEEYESEESESTEQERKER
AVSRERNLKQGSKSSVASESGRK

Seq_7
DQSRVTDLEKANADVQSEEIGODKRNYVTSMNRLKDNTNNSREAKDEMKDRGRVSRNVDSYGRYSEDGTSKDNDRRD
VDKKGSKSQRDRRHSGNVETATR

Seq_8
EDKEYESAKRGKSSONSESRKVRDKSGKISKEEDQKSEISSQEGSSHGLTNKDVEKSKIESGKEQSQYQRSEKQEDR
GODGVEEKIKSEENVSDRQQOQORS

Seq_9
NTMDGGKSMAEADLNDANGEKSAMKKEEGNREMRGVNATRRKADGDAVSGRMDSKDSSMVNTADTGDTITLNRRNGS
SNTRLKTKRKGTKNSKSTVDGGS

Seq_10
DKGKRSATRSVKDODQSKTADDDGRTGSNEDLERKEKGDSATKDRGNGKKLTSEDDIETONTLGKTNGKALDHVKRK
KVOSTESQDGRKRKRKEEDVDQR

Dt # 0.85
Seq_1

KMGRDEQSYAEKYGEMRPRVEKLNKRDKNEIKEKDRYNDSSKEQRETSVSTTSQDRYGGDTEHDADRHTPYNQYRGS
GKRARGSEDKSEHRNKDTDAGNN
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Residue position

Seq_2

NDTRTSESQERNTEEDRETEEERANEQEDEGNKSETRLKGTGNTIFTEDDENGRNEGEKTNKRETDKLGERKNSTDV
TKTKTONQQKQTDKTQRDNRRQD
Seq_3

KGTERIDQETPSARRSREDYDSNEVEQDNEKVESMGGTIKHSSKTGKQSLKKDARGDAGVTEETNKSNDDTKTQRMR
NRDQGRGKMRVGENSRSKRNLTK
Seq_4

ESTKRVSMARMGNQTVSNSPKVDNEDYNSADNMDSKGYESLEENKYNDEQYKNRRASNTKDHEKEEVKKSTERHDKD
SMSMTADTTVQSDEEDKEGSDNI

Seq_b
QEKNENKRTKNDNTTERDNDEENEFDTTNEGRDQEKKKSGGDEMKSSDVTNTSPMASNVDKRLEKNNSTSIKLRKRRT

GNDTFGENRRRODTRGELREDST

Seq_6
ESTVTETNQASEADKLSNTNNADEKRSYETSLNKKEVEGGMGNKVVDSGTSGHAKSGEESKNSSMKEGRGTSPSRRR
GGDGNSESTYQRNSKYRDDSQST

Seq_7

EADYKRNYDNADRDGEGESDREESKYRQSEERNQRDEEHYGGKSSTDKRKGE SNGNEVMEEGKKSQGSQEDGKRGRN
IPAHKYKEENRGKQEKYRSNTQOR

Seq_8
AVTTEMESSKNEKGRTELNSDYKQEKKGRERDRDTDEVEMKLDGRGNKLGDEKESQSKAKKARSENRQTNNSLGKAR
TSNNKKEAGADDRSPMTAEKDRN

Seq_9
KSETRRQOKDNKQTOQRNQTTOQKTRSRONRERKNTETKDVTESYTSSDTKGGKRENRSRTPAEENRGRLTKEEYSNES
DOEDDRNRTERDEESTESEQQSD

Seq_10

KRNRDESEEDSGRAVGKDTNANKNLTNERTVKMSERADEGETLNTDGSINERSTKAGRDTEAKMTADREEATLDGKS
ETEAGTNRREPMRARVKMGEGDA

Dt # 0.9
Seq_1

MPANTKRLMDDTRTSRIGKMNAKNKRTGAIETMREMKPDAQQKMEMQGRNAEKMKLDNDRKTTNNOQNGAMTPKKKTD
PTMDKQRTMNRSGEQDQONDNTKK
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Residue position

Seq_2

VDPPANIPKGPHSRNPGRPSISKSMPAPDHPSIGIKKSSMHPAPVKIENPMGSSKPVDRP IPGENQRHPNPVVRPGP
NKENIIQHITPQGSKSMEHPPVR
Seq_3

RRMSDHKSQSIRHSMEDQDIDGDETNDQRLESMHAQTYSPRSTEVAGENLHNTSTKHDNKSNGRSRNIQGMKDEQRL
GHEARHKDAENQGYERSDSGTTN
Seq_4

DQARDNKDANSYTSQGDELEHTDSATPTKNSKTAREMKLGGRNKNKQRVNSMTSENTQYGERDQHGAHDTKADNMKR
TAGDTGRHSPGNRKMTPTGKRTK
Seq_b

DMQHSNKQDSTSVRAQGGEKNMAHGNTNSADSVQDHRTTAMT SDNDQKKSQSMVSQTVNHGAKSDSNKMKGHTLENT
PLKPKVGSDQDEMAKSKDTNVNT

Seq_6
EGTDRGQKRIKNNERMMRANESQISRMTHDDNRRKTMEEAQRENMDKAGRQRDKTAAEKRONGMRAISRNDQHETITQ
RRMEEGQTGEDGMKRDMTDHEGL

Seq_7
NKNARERHMDMEDVRQODKNNKGLELVSKKQSNDKKDNHQTSYGQONRVGSNKQAGDNNKKTSNMVQSVMDEGPGGQT
NPNKYGQSRDSQNHQTIDVQSGG

Seq_8
GTSNEQONLLPTTKARHNATLKTNRVHTMEHETASPKRTSNMKSENNGONKGNTRYSPGKIVHKEDGIRTRDQIRDHD
SKEGSNETHDGASEKTGNLNTHA

Seq_9
KSKKSTTGKATQSVNTGKKRMSNKIGMASTIEMRKKNDEQDKSNGKSDQVSNKKDMMEP STQRLMKANQGMQEHNRPG
KSEKATPIHKMTEKRP IKAQDND

Seq_10

ROETDLONEESTEVHIDADHAKTITDHRETKRDSKQMAMERSEQMSMQIRESTOQRSITQRREGNTNVHTELEGGDRK
GPKEKDRONMTQKMNMKPMHIHD

Dt # 0.95
Seq_1

PKDMGEPARSPHVTRNESQRRTRVYTAAGLEGMNALVNKDQHGSRKQKNTGEMPMDMRVRNPHDEPNDQOQMKHRHKNQ
PHNTNRSNNNRYQMIDQTDHSTS
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Residue position

Seq_2

RMIGHKVTAHKDNINKRTGGDRPGNTAGGHRDLETSEQDQRGAEHYPRETPQQPLDPEAVHMTGKPRNQKDDLSESG
LGRHRRLMQPESAQSRARPEKGN
Seq_3

ODTEKDKLNMMPKMKRNKRHGRPDKQPMHLHVREDRRVKTSGDQTNENRQSRNSTMRPTIHSQAAAGAEPRDAEDDT
SGVDRVNYQTGENEDNHQNLRRP
Seq_4

RPLOKRRYDNESTNVQOHSQKNRDLTNSLESTSRNNSENIKGLSDDGGPRVKSDTDDTGSEPANDQRNEQSHMQTEER
PKQTDKKSVDTPNNVKHRDRNTE
Seq_b

DDKSTMRIDPRLODMSTVDEPRKTVSTKGRKHMRTPDNAKYSLESKQESPNNADIPHQDEFNQHAGGRLREPPLTQR
TLHNVTNPDAHEPTAQSEGMPHS
Seq_6

AHEGGHATDGGQMQTDQPQLPKPMIVTRPSQREPTVTHRLASGDADDHNKNLEVPGKEHNRPKTQMASDIGDKDGKQ
PEDHVTGEHDSKEDLSEGSDAKN
Seq_7

PEDLMPVHSAHNDDNASHVGAMRQHKEQNLVKDPLVQRRGPAAHDSRRTKAAQVHVEERGNRKDKDNHNENHDMD SD
TTHDKRNELMKEQGDQSMQDARH
Seq_8

HPLNKKMTEGLKQRPSVNDTTEPLGDRETLPDSSATYQESQELSMKLNTRDREQPENTHSPNDEVMHQGVQPRNKQH
DOVASSPQTTHRVKNQPMDVEDN
Seq_9

SNPATKANADKGENKHSYELQRIPTVTKGGPLSGRTRDDSTKHTYAMRPGPQSLEHSHHNMRPNGNGRGDPNHDAAM
DSEQPDSEQTPMMSGEHGHSTSP
Seq_10

POEHDRPTSMMKP IKDKSEQNTHHYHKKGLVSTDGRDRSMPSTATRMDPGNRDTSSHP SNVRQGHRPDGKTHAARTK
HHSQTMGHQPEDPDGRDNGLVQT



Supplementary Figure S2

NGFP-MoRE

———————— T7 prom————->
TAATACGACTCACTATAGGGGAATTGTGAGCGGATAACAATTCCCCTCTAGAAATAATTTTGTTTAACTTTAAGAAGGAG
ATATACATATGGCTAGCCATCACCACCATCACCATGGCGCGAGCAAAGGAGAAGAACTCTTCACTGCGAGTTGTCCCAATT
CTTGTTGAATTAGATGGTGATGTTAACGGCCACAAGTTCTCTGTCAGTGGAGAGGGTGAAGGTGATGCAACATACGGAAA
ACTTACCCTGAAGTTCATCTGCACTACTGGCAAACTGCCTGTTCCATGGCCAACACTAGTCACTACTCTGTGCTATGGTG
TTCAATGCTTTTCAAGATACCCGGATCATATGAAACGGCATGACTTTTTCAAGAGTGCCATGCCCGAAGGTTATGTACH
GAAAGGACCATCTTCTTCAAAGATGACGGCAACTACAAGACACGTGCTGAAGTCAAGTTTGAAGG lG%l%QCCllGll%%
TAGAATCGAGTTAAAAGGTATTGACTTCAAGGAAGATGGCAACATTCTGGGACACAAATTGGAATACAACTATAACTCAC

ACAACGTTCCCATCATGGCAGACAAACAAGGTGGCTCTGGCTCTGGCTCGAGTACAAGTTTGTACAAAAAAGCAGGCTCT

ccgcaggacagtcgaaggtcagctgacgccctgcttaggectgcaagccatggcaggaatctcggaataataa
p o b S R R S A D AL L R L QA MAG I S E - -

ACCCAGCTTTCTTGTACAAAGTGGTGGATCCGGCTGCTAACAAAGCCCGAAAGGAAGCTGAGTTIGGCTGCT

<—————= T7 term——--
GCCACCGCTGAGCAATAACTAG

NGFP-100-0. 6MoRE
———————— T7 prom————>
TAATACGACTCACTATAGGGGAATTGTGAGCGGATAACAATTCCCCTCTAGAAATAATTTTGTTTAACTTTAAGAAGGAGA
TATACATATGGCTAGCCATCACCACCATCACCAT

TACAACTATAACTCACACAACGT
TCCCATCATGGCAGACAAACAAGGTGGCTCTGGCTCTGGCTCGAGTACAAGTTTGTACAAAAAAGCAGGCTCTGATTGGGC
GAGCGGCGCGGTGAAACAGACCGCGGCGACCACCGATGATGCGACCCAGACCAGCACCACCGCGAAAGGCACCGCGACCAA
AACCGATAAAGCGACCGCGGGCGATGTGACCACCCAGAAAACCAGCCAGGCGGATGTGACCGGCGCGACCAAAACCGTGGA
TAAAGCGACCGAAAAAGTGACCAGCAAAGCGAGCACCACCACCAAACAGACCAACACCGATGGCACCACCACCGATGTGGC
GCAGACCAAACAGACCACCAGCGATACCAAAGATACCAAAGTGGATGCG

CCGCAGGACAGTCGAAGGTCAGCTGACGCCCTGCTTAGGCTGCAAGCCATGGCAGGAATCTCGGAATAATAA
p o D S R R S A DAL L RL QA MA G I S E - -

ACCCAGCTTICTTIGTACAAAGTGGTGGATCCGGCTGCTAACAAAGCCCGAAAGGAAGCTGAGTTGGCTGCT

<—————= T7 term———-
GCCACCGCTGAGCAATAACTAG



