Multiples nucleotide sequnce alignment of wtMth212 and Mth212/D151S (clone 3)
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| |

ATGACCGTGCTARARATARTATCCTGGARCGTCAACGGCCTCAGGGCGGTCCACAGGARGGGGTTCCTTARATGGT TCATGGAAGAG
ACCATGGCCGTGCTARARATARTATCCTGGARCGTCAACGGCCTCAGGGCGGTCCACAGGARGGGGTTCCTTARATGGTTCATGGAAGAG
ACCATGGCCGTGCTARARATAATATCCTGGARCGTCAACGGCCTCAGGGCGLTCCACAGGARGGGGTTCCTTAAATGGTTCATGGAAGAG
accATGgCCGTGCTARARATAATATCCTGGARCGTCAACGGCCTCAGGGCGGTCCACAGGARGGGGTTCCTTAAATGGT TCATGGARGAG

91 100 110 120 130 140 150 160 170 180
| |
ARGCCAGACATCCTGTGCCTTCAGGAGATARRAGCAGCGCCTGARCAGCTCCCCAGGARGCTCAGGCACGTTGAGGGTTACAGAAGCTTC
ARGCCAGACATCCTGTGCCTTCAGGAGATARAAGCAGCGCCTGARCAGCTCCCCAGGARGC TCAGGCACGTTGAGGGTTACAGAAGCTTC
ARGCCAGACATCCTGTGCCTTCAGGAGATARARGCAGCGCCTGARCAGCTCCCCAGGARGCTCAGGCACGTTGAGGGTTACAGAAGCTTC
ARGCCAGACATCCTGTGCCTTCAGGAGATARAAGCAGCGCCTGARCAGC TCCCCAGGARGC TCAGGCACGTTGAGGGTTACAGAAGCTTC

181 190 200 210 220 230 240 250 260 270
1 |
TTCACCCCTGCGGAGAGARAGGGGTACAGCGGGGT TGCCATGTACACARAGGTACCCCCCTCTTCACTGAGGGAGGGT TTCGGTGTGGAG
TTCACCCCTGCGGAGAGAAAGGGGTACAGCGGGGTTGCCATGTACACARAGGTACCCCCCTCTTCACTGAGGGAGGGTTTCGGTGTGGAG
TTCACCCCTGCGGAGAGARAGGGGTACAGCGGGGT TGCCATGTACACARAGGTACCCCCCTCTTCACTGAGGGAGGGTTTCGGTGTGGAG
TTCACCCCTGCGGAGAGARAGGGGTACAGCGGGGTTGCCATGTACACARAGGTACCCCCCTCTTCACTGAGGGAGGGTTTCGGTGTGGAG

271 280 290 300 310 320 330 340 350 360
| |
AGATTCGACACCGAGGGTCGGATACAGATCGCAGACTTTGACGACTTCCTCCTCTACARCATATACTTCCCCARCGGTAAGATGTCAGAG
AGATTCGACACCGAGGGTCGGATACAGATCGCAGACTTTGACGACTTCCTCCTCTACARCATATACTTCCCCAACGGTAAGATGTCAGAG
AGATTCGACACCGAGGGTCGGATACAGATCGCAGACTTTGACGACTTCCTCCTCTACARCATATACTTCCCCAACGGTAAGATGTCAGAG
AGATTCGACACCGAGGGTCGGATACAGATCGCAGACTTTGACGACTTCCTCCTCTACARCATATACTTCCCCAACGGTAAGATGTCAGAG

361 370 380 390 400 410 420 430 440 450
| 1
GAGAGGC TGAARGTATAARCTGGARTTCTATGACGCATTCCTTGAGGACGTCARCCGGGAGAGGGAT TCGGGGAGGAACGTGATTATATGT
GAGAGGCTGARGTATAARCTGGARTTCTATGACGCATTCCTTGAGGACGTCARCCGGGAGAGGGAT TCGGGGAGGAACGTGATTATATGT
GAGAGGC TGARGTATAARCTGGARTTCTATGACGCATTCCTTGAGGACGTCARCCGGGAGAGGGAT TCGGGGAGGARCGTGATTATATGT
GAGAGGC TGAAGTATAARCTGGARTTCTATGACGCATTCCTTGAGGACGTCARCCGGGAGAGGGAT TCGGGGAGGAACGTGATTATATGT

451 460 470 480 490 500 510 520 530 540
| |
GGGGACTTCAACACAGCCCACAGGGAGATAGACCTTGCARGGCCARAGGARRACAGCARCGTATCAGGTTTCCTTCCCGTTGAGAGGGLL
GGGTCATTCAARCACAGCCCACAGGGAGATAGACCT TGCARGGCCARAGGARRACAGCARCGTATCAGGTTTCCTTCCCGTTGAGAGGGCL
GGGTCATTCAARCACAGCCCACAGGGAGATAGACCTTGCARGGCCARAGGARRACAGCARCGTATCAGGTTTCCTTCCCGTTGAGAGGGLL
GGGEcal TCAACACAGCCCACAGGGAGATAGACCTTGCARGGCCARAGGARRACAGCARCGTATCAGGTTTCCTTCCCGTTGAGAGGGCC

541 550 560 570 580 590 600 610 620 630
1 |
TGGATCGATAARTTTATTGARARTGGGTACGTGGACACCTTCAGGATGTTCARCAGTGACCCCGGACAGTACACATGGTGGAGCTACAGG
TGGATCGATAARATTTATTGARARTGGGTACGTGGACACCT TCAGGATGT TCARCAGTGACCCCGGACAGTACACATGGTGGAGCTACAGG
TGGATCGATAARTTTATTGARARTGGGTACGTGGACACCTTCAGGATGTTCARCAGTGACCCCGGACAGTACACATGGTGGAGCTACAGG
TGGATCGATAARTTTATTGARARTGGGTACGTGGACACCTTCAGGATGTTCARCAGTGACCCCGGACAGTACACATGGTGGAGCTACAGG

631 640 650 660 670 680 690 700 710 720
| |
ACARGGGCCCGTGAGAGGARCGTCGGCTGGAGACTCGACTACTTCTTTGTARACGAGGAGTTCARAGGGARGGT TAARAGGTCCTGGATA
ACARGGGCCCGTGAGAGGAACGTCGGL TGGAGACTCGACTACTTCTTTGTARACGAGGAGT TCARAGGGARGGT TARAAGGTCCTGGATA
ACARGGGCCCGTGAGAGGARCGTCGGLTGGAGACTCGACTACTTCTTTGTARACGAGGAGTTCARAGGGARGGT TRAARAGGTCCTGGATA
ACARGGGCCCGTGAGAGGAACGTCGGCTGGAGACTCGACTACTTCTTTGTARACGAGGAGTTCARAGGGARGGT TAAARAGGTCCTGGATA

a1 730 740 750 FEO Fro 780 790 798
| |
CTCTCAGATGTCATGGGC TCAGACCACTGTCCCATAGGACTGGARATAGAARCTATAA

CTCTCAGATGTCATGGGCTCAGACCACTGTCCCATAGGAC TGGARATAGARC TACTCGAGCACCACCACCACCACCAC
CTCTCAGATGTCATGGGC TCAGACCACTGTCCCATAGGACTGGAARATAGARCTACTCGAGCACCACCACCACCACCAC
CTCTCAGATGTCATGGGCTCAGACCACTGTCCCATAGGACTGGARATAGARCTAct cgageaccaccaccaccaccac
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