
>PCR1_seq-T3-1348-1f 

TAATTRAATTTYGGMACCCMATTTGTTTTTTAAGARTAWARGAWGKKATGAGARGSGCCW

WCWGAMTTTTCKGGTCYYAAKGGTATTTWKGACTGGAGTTGCCAGWGTAAACATGKTTTT

CAYACTCARARTGRTTTTTGGSMTTTWATKRKMTTTTTTWTGRTRTTTTTGACAKAAKCCCY

AATATYTAATA 

>PCR1_vcrA circular GI 1f 

GAGACWCCGMCTCCCAAARKKCTTTAGAAKTKYYTWTGTTTAWGGAYTTGCTTGTTCTMGT

KTYACCKATMAAAATTKCCSKTCMARGTRWTCTTCRTGATGTGWCMGWSTGTCYTTSTTAC

TCCCATCARMTATTACASYCSKTTCTTTKGATMTAAAYWWWMWTTKTSWKATAKGKTRCY

GGRTRAAAAKGTWTRGTTTTAMGGGGTACCTGATTTTATTTATTA 

>PCR1_vcrA circular GI 1f 

TTTTGTTTTTWAAGAMTAYRAGRTGWWRWGAGMGGCCCCWKCTGAGTTTTCTGTTGWYAR

TGKTCTTTGTCATGCKGTTTGYGAARKGAAACATTCCMAAGGTAGGCATARTKCGRGAAAA

WGAGTAAAATARGGAWTTCATGATCTTACWGACCTGAAWCATTAMTCWMAATTAAGTCW

CATGMTGAYAGGTTSWAATTYAAATKACGTTRCTTCGCAYGTAWWGARWAGAGACAWMS

TWTKGGTWKCWGGRGTTCCTGATTTTAATTAWTACWWGGATA 

>PCR1_seq-T3-1348-1f 

CTTAATAACTCTAACTGATCATTAASCTTTTCAACTTTGTCTGTTATCGATACCCTGGYGTAG

ATTACGGCTCTMACTATTCTTCCWCAAAACCCCTTAATTTCATTTCAAGTCTCTCTTCTTCAT

CARTTAAATCAAAGACTTCCTTAAGGCGGKCAAGAARYGTAAGTACCCTGGTATTCAAATCT

TCATAAGTTTCAAGGGAGTCCTCAWGTCTATCTGCCATTTCTTCACATTCGGMTTCRGCTGY

CTTGSAGATTCTCTCCAGTTCACTTACGTTAAGTACGTATCTAACCTTGCCGTGTGAAACTAC

TGATTTGATGCCGATAGCGCAWAAAGCCTGCYCTACATTGGAGGGTGTTATATCCATATCAA

ATTCCTTTTTCTCTCTTGCCGATATCTCTCCGGCAGAAGCCCTGGKTGTCCCTTCRAGCGCYA

TAACATAGGYAGTTTGAAAAACTGCTAAGATATTCCTTGCTCTCATCATTTCTCTTGCTTTTT

CCARWGTCTCCCTCATATCATCTTTCAWTTTCCAGTTCCTCCTTTCCCCTG 

>PCR1_seq-T1-1572r 

GTTGGGAGTASTGCGAAGYAGAGATASAATASGCTGTGYKRKAWWGATGKCCMGWAWTAC

TTCATAWKWCCTWGGMAAGGYGGTWTTYAGAKTCYTTMTKCCGGMGCTCTTCCTYCWAA

ASRACTTCTCTCTCCCRACTGWWTATTTGGASYAATGWTRYSGGKTTTCRTAYCCRAYRGAW

CMAKWAWCTACCMYATGCCAAMRGAGAATTAKTCYWSSGGCCAWGATTWTTTACCACTR

CCTCRGWCWGTMATATTGTGYAAMTGCCCTTCTRTCCCGAGCWSATMAWCCACCGGGATG

AAMTCCTAKSCGGTGCCCMTGAAKCCTTGATCMGCCTGGAMCTGTTTGATTCKGYCCWWKT

GGCCTTACAGAAGAACTCAKGCAGATCTGAAACCCTGACTACGWTMCTAATAGAGAATACC

TGCTTAAAGGATTGRTCAGATGCGCCTATKGCGGAMTGCCCATRWGGRYTCAKACTTRTWY

YGTGGAAAMRGCTATYACCGGGAGCRTCARGCCTCWMGGASRATACMSGAGTGCCTTGKA

CATGKCGGTACTATAGCCTGCCWTGTGMTWGATAATCRKATAASAKAACTMSYTTCSRCYA

TMKAKCTTWGACCKWGCTGSSTTGWAGAKSTACTTKCWMTCAWAAGCCTTMASGATGAAG

TGKAAAGAGTMCAMTGGAAAAAGAKCAGGTTATMGSTAAKCTCCMCCGCATGYCATAGAT

CTATWTASACGGTCTGATACCTGAKGAAKAATAYTTAAGGCAKAMWWGACKTCTGGAACT

CGTCTGRRAWCWCTGGTTGTAMCTGATTMTGATGYCTCTGAGCAKGCTKSKKAWACTCWT



CSAGAATCTGYCTGTACTCTGKASCRMAGGCMASCTTRCTGAAYMGAGAAAGATACCCTGA

CYATGMTGGTC 

>PCR1_seq-T3-1348-1f 

TGGGTCTCTTTGRAAGWKACWYCATCCWGCCACGCATCMKAAACTGACTTTACTCCAWSTC

CCCATTCTCTAAAYTTYYCCAAAGAGAWGGASAYWTGGGTAACTGAATAAAAGGYTCTGTC

CATGCTCTGAATAATCWSYACATCAAAAYGTTTGTTAATTGCGTCTTCCARCARCCTCTGYM

AGTCTTWTCKTTGTCTTAASTWATCWGCWTGTGCCTGATSASAGTWTTMCTKATARAYYTT

CCAAMGCCTTTCTTTGACAAAGYGSCTTAATAACTCTAACTGATCATTAASCTTTTCAACTTT

GTCTGTTATCGATACCCTGGYGTAGATTACGGCTCTMACTATTCTTCCWCAAAACCCCTTAA

TTTCATTTCAAGTCTCTCTTCTTCATCARTTAAATCAAAGACTTCCTTAAGGCGGKCAAGAAR

YGTAAGTACCCTGGTATTCAAATCTTCATAAGTTTCAAGGGAGTCCTCAWGTCTATCTGCCA

TTTCTTCACATTCGGMTTCRGCTGYCTTGSAGATTCTCTCCAGTTCACTTACGTTAAGTACGT

ATCTAACCTTGCCGTGTGAAACTACTGATTTGATGCCGATAGCGCAWAAAGCCTGCYCTACA

TTGGAGGGTGTTATATCCATATCAAATTCCTTTTTCTCTCTTGCCGATATCTCTCCGGCAGAA

GCCCTGGKTGTCCCTTCRAGCGCYATAACATAGGYAGTTTGAAAAACTGCTAAGATATTCCT

TGCTCTCATCATTTCTCTTGCTTTTTCCARWGTCTCCCTCATATCATCTTTCAWTTTCCAGTTC

CTCCTTTCCCCTGTTGTACAACAAYATACATATGTTTTTCCGATTTAAGAGCCCTCACCACCC

TCGCTACYCTTTCTAGCTAAACCCTTCTCTGCTATCACCTTGGCGATATAGWCCTGGTCCSAT

ATAAGGSTCTAAAATGCCTGCCATKCCTCAGGCAAACCAGCAGATAAAAGGCTTGTGGAAC

CTTCWTCCCTTGCCATGCGTACAGATATGGCTTGTACATATCGGGYACTTACGTC 

>PCR2-GI_vcrA670f 

GTCAGGTGAAGAGCAAAAGAAGCGAATTTTGGCCGCTAAAAAAGAGAGGTTCCCTGGTTGG

GACGGTGGGTTACACGGGAGAGGGGATCAGCGGGCGGATGCACTATTTTACGCAGTAACTC

AACCATTTCCTGGTAGTGGTGAGGAAGGGCACGGACTATTCCAACCTTATCCTGATCAACCC

GGTAAGTTTTAC 

>PCR2-GI_10426r 

GTGGGTACTTGGMATATTGGGGSTGTTACTAGCTTTGWTTGCTATTCAACACACATATGSCA

GKGSTACRTATGAATTTGAATATACGKCAGCATGGMTAGTGGGCGTCATAGYGWTATTGTT

AGCTGTMGTACCGTTGTTATTTGCGGCCAGATCAGWAAGACGCASGGGAGRCMAATAACGG

GTATCTTTAAGTAGATAAGGKAGTAAGTCGCTTGGSGTTGCACGCTTARTAAAGMATCAAGA

GCTATTTCATAAAAGTTWACCCCCGAGTTGTATTACCCGTGGCAACTCKGGGGATTATAGTT

TTCTTTTATGTGCRMATATAACGMGAAAAKGGATACRYATAGACAGTGAAGAAGTTTATTA

TTGCAATTATTGCGCTTGKCTTATTGGGCGCCGSSMTATATGGAAATACCGGCGGCGATCAA

GATATTGATGCGTATCTAGCTGAGSTTTACCTGA 

>PCR2-GI_10426r 

TGGACTAACTATGCTATTTACCTGGYTTAAARAGAATAATATCACTTTAAAGKGGAATGRGT

GGGTACTTGGMATATTGSGGCTGTTACKAGCTTTGWTTGCYATTCARCACACATATGCCAGY

GCTACATATGARWTYGAATATACGWCAGCMTGSATAGKGGGCGTCATAGTGTTATTGTTAG

CTGTAGTACCGTTGTTATTTGCGGCAAGATCAGTRAGACGCAGGGTAGACAAATAACGGGTA

TCTTTAAGTAGATAAGGYAGTAAGTCGCTTGGGTTGCACGCTTAATAAAGCAATCAAGAGCT

ATTTCATAAAAGTTAACCCCCGAGTTGTATTACCCGTGGCAACTCGGGGGATTATAGTTTTCT



TTTATGTGCAAATATAACGAGAAAATGGATACAAATAGAYAGTGAAGAAGTTTAKTATTGC

AATTATTGCGCTGGTCTTATTGRGCGCCGGCATATATGGAAATACCGGCGGCGATC 

>PCR2_vcrA670f 

GATGAGATGTCAGGTGAAGAGCAAAAGAAGCGAATTTTGGCCGCTAAAAAAGAGAGGTTCC

CTGGTTGGGACGGTGGGTTACACGGGAGAGGGGATCAGCGGGCGGATGCACTATTTTACGC

AGWAACTCAACCATTTCCTGGTAGTGGTGAGGAAGGGCACGGACTATTCCAACCTTATCCTG

ATCAACCCGGTAAGTTTTACCAGAATAATATCRCTTTAAAGTGGAATGAGTGGGTACTTGGC

ATATTGGGGCTGTTACTAGCTTTGTTTGCTATTCAACACACATATGCCAGTGCTACATATGAA

TTTGAATATACGTCAGCATGGATAGTGGGCGTCATAGTGTTATTGTTAGCTGTAGTACCGTTG

TTATTTGCGGCAAGATCAGTAAGACGCAGGGTAGACAAATAACGGGTATCTTTAAGTAGAT

AAGGTAGTAAGTCGCTTGGGTTGCACGCTTAATAAAGCAATCAAGAGCTATTTCATAARAGT

TAACCCCCGAGTTGTATTACCCGTGGCAACTCGGGGGATTATAGTTTTCTTTTATGTGCAAAT

ATAACGAGAAAATGGATACAAATAGACAGTGAAGAAGTTTATTATTGCAATTATTGCGCTGR

TCTTATTGSGCGCCGGCATATATGGAAATACCGGCGGCGATCAAGATATTGATGCGYATCTA

GCTGAAGCTTTAMCTGAAGMGMAGAGTTTCTCTTTTGCTTGAAGGTTCGAACG 

>PCR2-GI_10426r 

ACAAATAACGGGTATCTTTAAGTAGATWAGGYAGTAAGTCGCTTGGGTTGCACGCTTAATA

AAGCAATCAAGAGCTATTTCATAMAAGTWAACCYCCGAGTTGTATTACCCGYGGCAACTCG

GGGGATTATAGYTTTCTTTTATGTGCAAATATAACGAGAAAATGGATACAWWTAGACAGTG

AAGAAGTTTATTATTGCAATTATTGCGCTG 

>PCR2-GI_10426r 

ATTCAACACACATATGCCAGTGCTACATATGAAWTTGAATATACGKCAGCATGSATAGTGG

GCGTCATAGTGTTATTGTYAGCTGTAGTACCGTTGTTATTTGCGGCAAGATCAGTAASACGC

AGGGTAGACAAATAACGGGTATCTTTAAGTAGATRAGGYAGTAAGTCGCTTGGGTTGCACG

CTTAATAAAGCAATCAAGAGCTATTTCATAAMAGTTAACCCCCGAGTTGTATTACCCGTGGC

AACTCGSGGGATTATAGTTTTCTTTTATGTGCAAATATAACGAGAMAATGGATACWAATAG

AYAGTGAAGAAGTTTATTATTGCAATTATTGCGCTGGTCTTATTGRGCGCCGGCATATATGG

AAMTACCGGCGGCGATCWAGATATTGATGYGYATCTAGCTGAAGCTTTACCTGAAGCRCAA

GAGTTTTCTCTTTTGCTTGAAGGTTCGAACGGGGACAACTATTTATMTGGCGGATATGATGC

TRATATATTAGGYTATGTTGCTGTATCAGAAGGCTATGGTTATGGTGGCCCTCTTACGGTTGT

TACAACCTATAGTACAGATGGCACAATCGCWGCATAACCGTTCCTAAAAACAAAGAGAGTG

AAGTTTGGTTTGATACCCTCTATCAATACGATTCTTTG 


