genomic

V113-1
V113-2
V113-3
V113-4
V113-5
V113-6
V113-7
V113-8
V113-9
V113-10
V113-11
V113-12
V113-13
V113-14
V113-15
V113-16
V113-17
V113-18
V113-19
V113-20

genomic

V113-1
V113-2
V113-3
V113-4
V113-5
V113-6
V113-7
V113-8
V113-9
V113-10
V113-11
V113-12
V113-13
V113-14
V113-15
V113-16
V113-17
V113-18
V113-19
V113-20

genomic

V113-1
V113-2
V113-3
V113-4
V113-5
V113-6
V113-7
V113-8
V113-9
V113-10
V113-11
V113-12
V113-13
V113-14
V113-15
V113-16
V113-17
V113-18
V113-19
V113-20

V113a Donor splice site

30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130 140 150 160 170 180 190 200
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG

TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTTTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTTTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATTTGAATCCTGTGTTTGTGGGTCTGTAAAAATATATATGGGGGTCTATGGGTATAGTGCTCTGTTTCTTGGGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTTTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTTTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATTTGAATCCTGTGTTTGTGGGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTTTTACACGTCTTTTTAACTTTTGGGTTTGACCCTTTATTTGAATCCTGTGTTTGTGGGTCTGTAAATATATAAATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGGGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTAGTAAAAGTATTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATTTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGGGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGCTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCCATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGCGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCCGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGCGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTTTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGCGTATAATGCTCTGTTTCTTGTGATTAAACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTCTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTCTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG
TCATGTTCCAAAACATCCTCGTAAATGTACTCTTTCTCTCTTTCTTTCCTACACACACGTGTTTAATCTGTGTTGTTCTTACACGTCTTTTTAACTTTTGCGTTTGACCTTCTATCTGAATCCTGTGTTTGTGTGTCTGTAAATATATATATGTGTGTCTATGTGTATAGTGCTCTGTTTCTTGTGATTAGACTCATATG

210 220 230 240 250 260 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390 400
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC

TCTTGTTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTATTGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TTTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTTTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTTTTTGTGTTTTTC
TTTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTGATGTTTGTGTTTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TTTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTAGGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTCCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGGGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCGGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATTTATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTCCAATATTAACTATACATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAGCCTGTCTCTCCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCGGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAGCCTGTCTCTCCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATA-ATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATATTTAAAAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATACATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGGAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TCTTATTTTCAATATTAACTATAAATATATAAGTCACGCCTAGTTATTAGTTTTTATCGGTACGACTAAATATTCAGACATCAGTTCACGTTTCAAACCTGTCTCTTCACATAGTTAAGAAAATAAAGGCATCAAAAAGATTACTAGTAATGTTTGTGTCTACTTTATACATACATATGTCTTGTTTCTTTGTGTTTTTC
TGTCGTTTGCAGTGTTAACTATAAATATATAAGTCACGCCGAGTTATTGGTTTTGATCGGTAGGGCGAAAGATTCAGACCTCACTTCGCGTTTCAAACCCGTCTCTTCCCATGGTTAAGAAAATAAAGGCTTCAAAAAGACTGCCAGTAATGTTTGTTTCTACTTTATACATACCTATGTCGGGTTTCTTTGGCTaaaaa

Acceptor splice site

410 420 430 440 450 460 470 480 490 500 510 520 530 540 550 560 570
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCAGCCTTTGAAGATATGGTGAAGAATCTTAAAGTGGATCCTCTTGCTAAGGTCACTGCCTCCACCACTTCCATGGTAATAAAGATTCTCTCTTCTCTGTTTATTACAGATGATTCATATGTTTTGGTTCTTAGGATGATTTATCAGTTATGTGTTTTTGTG

AGAATCTGATCTTTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCAG
AGAATTTGATCTTTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCAG
AGAATCTGATCTTTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCAG
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCAG
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCAG
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCAG
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCAG
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCAG
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCAG
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCA
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCA
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCA
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAAGTTGTTTCA
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCA
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCA
ACAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTTCA
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTGTTTAATTTGTTT
AGAATCTGATCTCTTCGGGAACGTTTaaaaaaaatgaaagaaaataaaaaaaaaaaataaaaaaaaaaaa



