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]I. l(l) 2(IJ 39 4|0 S(I) S(IJ 79 S(I) 9(IJ 10|0 11|0 12|0 13|0 14;0 15|0 16|0 17|0 ISIO 19|0 ZOIO
S-Nb1 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGTGCAGCCTCTGGATACACCTACAGTAGGTACTGCATGGGCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGTGAGGGGGTCGCAGCTATTAATACTGGTGATA-GTAGCACACACTACGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTCACCA
S-Nb2 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGAGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTTTAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb3 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGCTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGARGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTGTAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb4 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGCGCAGCCTCCGGARACACCGTCAGTAGGAACTACATGGGCTGGTTCCGCCAGGGTCCAGGGARGGAGCGCGAGGGGGTCGCGACTATTTCGCCTGGTGGTGT-TATCACAGACTACGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTCTCCA
S-Nb5 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGAGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGTGCAGCCTCTAGATACATAGACAGTAACTACTACTTGGGCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGTGAGGGGGTCGCAGCTATTACGGATGGTGGTG-GTAGCACATACTACGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTCACCA
S-Nb6 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTCTAC-ACATACTATGCCGAGTCCGTGAAGGACCGATTTACCA
S-Nb7 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGAGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGTGCAGCCTCTGGATTCAGCTACAGTTACTACTGCATGGGCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGTCATTAGTCCTGGTGGTG=GTAGCACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTCGCCA
S-Nb8 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGGTTGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTGTAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb9 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCAATATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGT-TATCACAGAGTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb10 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCGCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGCTGTGTAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb11 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGTGCAGCCTCTCCATACTTCTCTCTTCGGAGCTGCGTGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCTGCTATTTTTACTAGTACAG-GTAGCACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTCACCA
S-Nb12 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGARGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTTTAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGCTTTACCA
S-Nb13 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGCTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGARGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGT-TAACACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb14 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGAGGAGGCTCGGTGCAGACTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGTGCAGCCTCTAGATACATAGACAGTAGCTACTACTTGGGCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGTGAGGGGGTCGCAGCTATTACGGATGGTGGTG-GTAGCACATACTACGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTCACCA
S-Nb15 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTCTAC-ACATACTATGCCGAGTCCGTGAAGGACCGATTTACCA
S-Nb16 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGAGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGGGTATAC-ACATATTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb17 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGARGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTTCAC-ACATACTTTGCCGAGTCCGTGAAGGACCGATTTACCA
S-Nb18 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGCTCCGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCEG, SGGTTGCAGCTATTTCTTCTGGTGGAGTGTAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb19 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGAGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTTCAC-ACATACTTTGCCGAGTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb20 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTCGGTTTTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTTTAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb21 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGTGCAGCCTCTGGGTTCGCCATCAGTAACTACTGCATGGGCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGCGCGTGAGGGGGTTGCAGCTATAGATAGAGGTGGTG-GTAGCACATACTACGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTCACCA
S-Nb22 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGCTCTGGATACACCTCTATTARACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGARGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTATAC-ACATTCTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb23 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCGATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTGTAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb24 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGAGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGTGCAGCCTCTAGATACATAGACAGTAGCTACTACTTGGGCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGTGAGGGGGTCGCAGCTATTACGGATGGTGGTG-GTAGCACATACTACGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTCACCA
S-Nb25 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGAGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTTTAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGCTTTACCA
S-Nb26 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGAGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTARCCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTGTAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
S-Nb27 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGCTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGG! STCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTGTCTAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
P-Nb1l GATGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGAGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGTGCAGCCTCTGGATACATAGACAGTAGCTACTACTTGGGCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGTGAGGGGGTCGCAGCTATTACGGATGGTGGTG-GTAGCACATACTACGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTCACCA
P-Nb2 GATGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGAGGCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGGTTCTGGATACACCTCTATTAACCCCTACATGGCCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGCGAGGGGGTCGCAGCTATTTCTTCTGGTGGTCAATAC-ACATACTATGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTTACCA
P-Nb3 GATGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGTGCAGTATCTGGATACACCTACAGTAGCTACTGCGTGGGCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGGAAGGAGCGTGAGGGGGTCGCCACTATTAATACTGCCGGTG-GTAGCACATACTACGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTCACCA
P-Nb5 GATGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGGGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCATGTGCAGCCTCTGGAGACACCTTCAGTAGCTATTCCATGGCCTGGTTCCGTCAGGCTCCAGGARAGGAGTGTGAATTGGTCTCARATATTTTGCGTGATGG-~~~TACGACTACCTACGCCGGCTCCGTGAAGGGCCGATTCACCA
P-Nb6 CAGGTGCAGCTGCAGGAGTCTGGAGGAGGCTCGGTGCAGGCTGGAGGGTCTCTGAGACTCTCCTGTGTAGCCTCTGTAGACATCTACAATTTGTACTCTATGGGCTGGTTCCGCCAGGCTCCAGGAAAGGAGCGTGAGGGGATCGCAAATCTTGGTAATGGTGGTAT-TAGGACATACTACGCCGACTCCGTGAAGGGCCGATTCACCA

21|0 22|0 23IO 24|0 ZSIO 26|0 27|0 ZSIO 29|0 SC:O 31|0 32|0 33:|0 34|0 35|0 36|0 37|0 38|0 39|0 40|0 41|0 4}6
S-Nb1 TCTCCCAAGACAACGCCAAGAATATGATGTATCTGCAAATGAACAACCTGAAACCTGAGGACACGGCCATCTATTACTGTGCGGCA-——== GAT———=- TGG--GGATATTGTAG--TGGT: CTC TAT-GTCTGACTTT---GGTTACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb2 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAACACGATGTATCTGCAAATGCCCAGCCTGAGACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA===== GATTTCCGTCG=-CAGT--GGTAG-CTGGAAC-=--~GTCGACCCC-==TTAA=-=-==GGTAT-GACTA-~TCA-~~AC-~ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC~-~-CAGC
S-Nb3 TCACCCGAGACAACGTCAAGAATACAATGTATCTGCAAATGCCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA===== GATTTCCGTCG==GGGT==GGTAA-CTGGAAC====GTCGACCCC===TTTA====GGTAT=GACTA==TCA==~AC-~ATTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC~~CAGC
S-Nb4 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAACACGGTGTATCTGCAAATGAACAGCCTGCAACCTGAGGACACTGCCATGTACTACTGTGCAAC: AAGGCCCCCT! TAGT-TGGAGC CCGCTGGGATGCCGGGTAT-AAC TTGGGGCC CCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb5 TCTCCCAAGACAACGCCAAGAGCACGGTGTATCTACTAATGAACAGCCTGAAACCTGAGGACACGGCCATCTATTACTGTGCGGC A-GA CCCT TATA-TCG--CCTATGACGTCAT: TGAA-CCGTGAATGGTAT. ACT-ACTGGGGCC. CCAGGTCACCGTCTC--CAGC

S-Nb6 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGGTGTATCTGCAAATGCCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA- GATTTCCGTCG--GGGT--GGTAG-CTGGAAC GTCGACCCC- AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb7 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAACACGGTGTATCTGCAAATGAACAGCCTGAAACCTGAGGACACGGCCATCTATTACTGTGCGGCGACTACGCTCCCCCTCTACGCT===GCTATAATGGCTA. TGACGTCCC TTACTGGGGCCA 'CCAGGTCACCGTCTC-=-CAGC
S-Nb8 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGATGTATCTGCAAATGCCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGC-~--~A-GATTTCCGTCG--GGGT--GGTAG-CTGGAAC-~~-GTCGACCCC-~-TTAA-~--CGTAT-GACTA--TCA---AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb9 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGATGTATCTGCARATGCCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGC---~A-GATTTCCGTCG--GGGT--GGTAG-CTGGAAC-~-~GTCGACCCC-~~TTAA-~--GGTAT-GACTA--TCA---AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb10 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGATGTATCTGCAAATGCCCACCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA- GATTTCCGTCG--GGGT--GGTAG-CTGGAAC TTAA----GGTAT-GACTA--TCA---AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb11 TCTCCCAAGACAACGC---GAACACGGTGTCTCTGCAAATGAACAGCCTGAAACCTGAGGACGCTGCCATGTACTACTGTGCAATA~, ~GCTCCATGGGGTCGCCTAATTCGTATACTTACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC~-~CAGC
S-Nb12 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGATGTATCTGCACATGCCCAACCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA-, GATTTCCGTCG- TTAA====GGTAT=GACTA==TCA==~AC=-~ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC-~CAGC
S-Nb13 TCTCCCGAGACAACGTCAAGAATACGATGTATCTGCAAATGCCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCG-———= GATTTCCGTCG-=GGGT-=-GGTAG-CTGGAAC—--~GTCGACCCC—--TTAA-~~-GGTAT-GACTA--TC. TACTGGGGCC. CCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb14 TCTCCCAGGACAACGCCAAGAACACGGTGTATCTACTAATGAACAGCCTGAAACCTGAGGACACGGCCATCTATTACTGTGCGGC. A CCCT TAT-ATCG--CCTATGACGTCA-——=-= TTGAACCGTGAATGGTAT. ACT-ACTGGGGCC. CCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb15 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGGTGTATCTGCAAATGCCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA-——== GATTTCCGTCG=--GGGT--GGTAG-CTGGAAC----GTCGACCCC---TTAA----GGTAT-GACTA--TGA-~--AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC~-~-CAGC
S-Nb16 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGATGTATCTGCAAATGCCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGGAGCA-, GACT~-~GGTAG-CTGGAAC GTCGACCCC===TTAA~=~~GGTAT-GACTA~~TCA. AC-~-ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC=-=-CAGC
S-Nb17 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGGTGTATCTGCAAATTTCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTATTGTGCAGCA- GGGT--GGTAG-CTGGAAC GTCGACCCC===TTAA=-==GGTAT-GACTA-=TCA---AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC-~CAGC
S-Nb18 TCTCCCGAGACAACGTCAAGAATACGATGTATCTGCARATGCCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA- GGGT--GGTAG-CTGGAAC GTCGACCCC-=--TTAA--—=-GGTAT-GACTA--TCA---AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb19 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGGTGTATCTGCAAATTTCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA-——== GATTTCCGTCG=--GGGT--GGTAG-CTGGAAC----GTCGACCCC-=-TTAA----GGTAT-GACTA--TCA---AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC~--CAGC
S-Nb20 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGATGTATCTGCAAATGCCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA===== GATTTCCGTCG==-GGGT=-GGTAG-CTGGAAC=-=-=~GTCGACCCC-~~TTAA=-=-==GGTAT-GACTA-~TCA-~~AC-~ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC~-~-CAGC
S-Nb21 TCTCCCACGACAACGCCAAGAACACGATGTATCTGCAAATGAACGAGCTGAAACCTGAGGACACGGCCATCTATTACTGTGCGGCAACTACACTTCCCCTCTACGCT -, TGACGTCCCGCTCAGAAGCTGACTTT-GATT TGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC-~CAGC
S-Nb22 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGATGTATCTGCAAATGCCCAACCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA- GTCGACCCC---TTAA--—=-GGTAT-GACTA--TCA---AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb23 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACCATGTATCTGCAAATGCCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA- GTCGACCCC---TTAA----GGTAT-GACTA--TCA. AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb24 TCTCCCAAGACAACGCCAAGAACACGGTGTATCTACTAATGAACAGCCTGAAACCTGAGGACACGGCCATCTATTACTGTGCGGC. A CCCT TAT-ATCG--CCTATGACGTCA=-——=—= TTGAACCGTGAATGGTATA=======~ ACT-ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC--CAGC
S-Nb25 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGATGTATCTGCACATGCCCAACCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA===== GATTTCCGTCG==GAGT==GGTAG=CTGGAAC===~GTCGACCCC===TTAA====GGTAT~=GACTA=~TCA=~~AC~-~ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC~-~CAGC
S-Nb26 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGATGTATCTGCAAATGTCCAGCCTGAAACCTGAGGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCCGCA--——~ GATTTCCATCG==GAGT-=GGTAG=CTGGAAC====GTCGACCCC—==TTAA--~=GGTAT-GACTA-~TCA=---AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC~-~CAGC
S-Nb27 TCTCCCGAGACAACGTCAAGAATACGATGTATCTGCARATGCCCACCCTGAAACCTGAGGACAGTGGCAAGTACTACTGTGCAGCA- GATTTCCGTCG-=GGGT-~GGTAG-CTGGAAC—--~GTCGACCCG—-=TTAA--~~GGTAT-GACTA-~-TCA---AC--ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTC-~CAGC
P-Nb1l TCTCCCAAGACAACGCCAAGAACACGGTGTATCTACTAATGAACAGCCTGAAACCTGAGGACACGGCCATCTATTACTGTGCGGCA- GA--CCCCTGG-: GGTAT-ATCGACT--ATGACGTCA- TTGAACCGTGAATGGTATA: ACT-ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTCCTCA

P-Nb2 TCTCCCGAGACAACGCCAAGAATACGATGTATCTGCAAATGCCCAGCCTGAAACCTGACGACAGTGCCAAGTACTACTGTGCAGCA===== GATTTCCGTCG==GGGT==GGTAG-CTGGAAC===~GTCGACCCC===TTAA====GGTAT=GACTA=~TCA=~~AC-~ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTCCTCA

P-Nb3 TCTCCCAAGACTACGCCAAGAACACGGTGTATCTGCAAATGAACAGCCTGAACCCTGAGGACACGGCCATCTATTACTGTGCGGCAA-~~-GA-GCCCGAAGCGGTGTTAGCTG-~CGGGAAC-—== ===~ ACC-===== TAT=---GGGTAT-AACT TGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTCCTCA

P-Nb5 TCTCCCGAGACGACGCCAAGAACACGGTGTATCTGCARATGGTCAACCTGAAATCAGAGGACACGGCCAGATATTACTGTGCGGCC————= GATTCCGGCACACAACTTGGGTACGTCGGCGCC--~GTCGGACTT—-=~TCG--~=TGTTTAGACTACGTCATGGACT-ACTGGGGCAAAGGGACCCAGGTCACCGTCTCCTCA

P-Nb6 TCTCCCAAGACAAGGCCAAGAAGACGATGTATCTGCAGATGAACAGCCTGAAACCTGAGGACACGGCCATCTACTATTGTGCGACA---=-GGACGCCCCTTT-=GAGT==CCTA===TGGG======== CGATTGG---TGAA---GCCTAATGAGTATGCCA-—=———~—. ACTGGGGCCAGGGGACCCAGGTCACCGTCTCCTCA

Nucleotide sequences of the Nanobodies retrieved after phage display (P-Nb) or after staphylococcal display (S-Nb). All clones are derived from
VHH germline sub family 2a except for P-Nb5 that is from subfamily 4b (Nguyen et al, 2000).



