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Figure 1:  Complete Plasmid Sequence of ARP-114
[bookmark: _Hlk146018539][Alignment with GenBank AF324493 indicated 2 nucleotide insertions at: 4734(T) and 4735(T) in the vector backbone]
>ARP-114 lot 190489 complete plasmid sequence*
TAGAGATTTTCCACACTGACTAAAAGGGTCTGAGGGATCTCTAGTTACCAGAGTCACACAACAGACGGGCACACACTACTTTGAGCACTCAAGGCAAGCTTTATTGAGGCTTAAGCAGTGGGTTCCCTAGTTAGCCAGAGAGCTCCCAGGCTCAGATCTGGTCTAACCAGAGAGACCCAGTACAGGCAAAAAGCAGCTGCTTATATGTAGCATCTGAGGGCTCGCCACTCCCCAGTCCCGCCCAGGCCACACCTCCCTGGAAAGTCCCCAGCGGAAAGTCCCTTGTAGAAAGCTCGATGTCAGCAGTCTTTGTAGTACTCCGGATGCAGCTCTCGGGCCATGTGACGAAATGCTAGGAGGCTGTCAAACTTCCACACTAATACTTCTCCCTCCGGGTCCTCCATCCCATGCTGGCTCATAGGGTGTAACAAGCTGTTGTTCTCTCCTTCATTGGCCTCTTCTACTTGCTCTGGTTCAACTGGTACTAACTTGAAGCACCATCCAAAGGTCAGTGGATATCTGATCCCTGGCCCTGGTGTGTAGTTCTGCCAATCAGGGAAGTAGCCTTGTGTGTGGTAGATCCACAGATCAAGGATCTCTTGTCTTTTTTGGGACCAAATTAGCCCTTCCAGCCTTTCCTGGTGTAAGTAGAACTGGGGCTTTCCCTAGGTTCTGTTCATCAGGTGGATGGCTGGAAGCTGCGCTGGTCCCTCCCTCCACACCAAGGACTCTGATGCGCAGGTGTGCTTGCACCTCCGACATGGCAGTTCCTCCGGCCATGTGCACGTGGAGGGCGGCCCATTGTGGTAGCCTTGGGAGGTGTCTTGGTTATCTTGTGTCACTGTGACCTGTGGAGATCCAACTGAGGTAGTCATCACCCCTCGGGGGACACATTCCAAGACCCAGGTGGAGGCCTGAAATGCGATAGTACTGAACCCTGTATATACTGTTTTCCCCTCTGGGAACACACCTCTGATCAAATTTAACTTACAAGTTAGGCACAGTAGAGACTAAAAAAATTGTGAATCAAATGGAATGATTGTAAGGGTGCACTGTGATAAACCCCCTGTGAGGCTGACGACTGTCAGGGTGCAATGTGATAAACCCCCTGTGAGGCTGACGACTGTCAGGGTGCACTGTGATAAACCCCCTGTAAAGCTGGTCTCTTTCTCTCGCAGTCTTACCGCTCTGTGCGCACCTAGTTTCAGACCTTGGCTGAACGCAAGTAACTGAAACTAGGGAAAGCAAAGCCGAGTGGGGGCAGCCGCTAGAAGGAAGGGGCAGCCTCAGGGCACACTGTGGGGCTTGGCAGTTAGGGACCCTGCAGAGTCCACATGCCAGTTGGTTGGCAGCACAGCAGAGCGCCCGGAAGGGGCACATGCCTTTGACAGGAGTTAGATGTGGTGGAGAGAGGCGCTTAAAATTATTGAGGACAAGATGGGTTATTTGGTATTTAATGCTAACAGCTGTATCTCCATTTTGATGTGAAGGAGTGAGCTAGATTTTATTTATTTTTTATTATTTTATTTTTTACCTTTAGGCTCTGCTGGACTGGCCTAGATTTTGTATACACACATTTCAGGTGAAGGTCTAAAAAAAACTGGAGCATATAAAGAAAAATAGAATATATGTGTAATTCTGGAATAAGGAAGGACTGTGTTTCCAAAATAGAAAATAAATAAATAAATAAAGGAAAAGATTGGAATATCTGATTGATTTATTTATTTTATTTTTGAGACAGAGTCTTACTCTGTCGCCCAGGCTGGAGTGCAGTGCTGCGATCTCAGCTTACTGCAATCTCTGCCTCCCCTGGCGTAATAGCGAAGAGGCCCGCACCGATCGCCCTTCCCAACAGTTGCGCAGCCTGAATGGCGAATGGCGCCTGATGCGGTATTTTCTCCTTACGCATCTGTGCGGTATTTCACACCGCATATGGTGCACTCTCAGTACAATCTGCTCTGATGCCGCATAGTTAAGCCAGCCCCGACACCCGCCAACACCCGCTGACGCGCCCTGACGGGCTTGTCTGCTCCCGGCATCCGCTTACAGACAAGCTGTGACCGTCTCCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGTTTTCACCGTCATCACCGAAACGCGCGAGACGAAAGGGCCTCGTGATACGCCTATTTTTATAGGTTAATGTCATGATAATAATGGTTTCTTAGACGTCAGGTGGCACTTTTCGGGGAAATGTGCGCGGAACCCCTATTTGTTTATTTTTCTAAATACATTCAAATATGTATCCGCTCATGAGACAATAACCCTGATAAATGCTTCAATAATATTGAAAAAGGAAGAGTATGAGTATTCAACATTTCCGTGTCGCCCTTATTCCCTTTTTTGCGGCATTTTGCCTTCCTGTTTTTGCTCACCCAGAAACGCTGGTGAAAGTAAAAGATGCTGAAGATCAGTTGGGTGCACGAGTGGGTTACATCGAACTGGATCTCAACAGCGGTAAGATCCTTGAGAGTTTTCGCCCCGAAGAACGTTTTCCAATGATGAGCACTTTTAAAGTTCTGCTATGTGGCGCGGTATTATCCCGTATTGACGCCGGGCAAGAGCAACTCGGTCGCCGCATACACTATTCTCAGAATGACTTGGTTGAGTACTCACCAGTCACAGAAAAGCATCTTACGGATGGCATGACAGTAAGAGAATTATGCAGTGCTGCCATAACCATGAGTGATAACACTGCGGCCAACTTACTTCTGACAACGATCGGAGGACCGAAGGAGCTAACCGCTTTTTTGCACAACATGGGGGATCATGTAACTCGCCTTGATCGTTGGGAACCGGAGCTGAATGAAGCCATACCAAACGACGAGCGTGACACCACGATGCCTGTAGCAATGGCAACAACGTTGCGCAAACTATTAACTGGCGAACTACTTACTCTAGCTTCCCGGCAACAATTAATAGACTGGATGGAGGCGGATAAAGTTGCAGGACCACTTCTGCGCTCGGCCCTTCCGGCTGGCTGGTTTATTGCTGATAAATCTGGAGCCGGTGAGCGTGGGTCTCGCGGTATCATTGCAGCACTGGGGCCAGATGGTAAGCCCTCCCGTATCGTAGTTATCTACACGACGGGGAGTCAGGCAACTATGGATGAACGAAATAGACAGATCGCTGAGATAGGTGCCTCACTGATTAAGCATTGGTAACTGTCAGACCAAGTTTACTCATATATACTTTAGATTGATTTAAAACTTCATTTTTAATTTAAAAGGATCTAGGTGAAGATCCTTTTTGATAATCTCATGACCAAAATCCCTTAACGTGAGTTTTCGTTCCACTGAGCGTCAGACCCCGTAGAAAAGATCAAAGGATCTTCTTGAGATCCTTTTTTTCTGCGCGTAATCTGCTGCTTGCAAACAAAAAAACCACCGCTACCAGCGGTGGTTTGTTTGCCGGATCAAGAGCTACCAACTCTTTTTCCGAAGGTAACTGGCTTCAGCAGAGCGCAGATACCAAATACTGTTCTTCTAGTGTAGCCGTAGTTAGGCCACCACTTCAAGAACTCTGTAGCACCGCCTACATACCTCGCTCTGCTAATCCTGTTACCAGTGGCTGCTGCCAGTGGCGATAAGTCGTGTCTTACCGGGTTGGACTCAAGACGATAGTTACCGGATAAGGCGCAGCGGTCGGGCTGAACGGGGGGTTCGTGCACACAGCCCAGCTTGGAGCGAACGACCTACACCGAACTGAGATACCTACAGCGTGAGCTATGAGAAAGCGCCACGCTTCCCGAAGGGAGAAAGGCGGACAGGTATCCGGTAAGCGGCAGGGTCGGAACAGGAGAGCGCACGAGGGAGCTTCCAGGGGGAAACGCCTGGTATCTTTATAGTCCTGTCGGGTTTCGCCACCTCTGACTTGAGCGTCGATTTTTGTGATGCTCGTCAGGGGGGCGGAGCCTATGGAAAAACGCCAGCAACGCGGCCTTTTTACGGTTCCTGGCCTTTTGCTGGCCTTTTGCTCACATGTTCTTTCCTGCGTTATCCCCTGATTCTGTGGATAACCGTATTACCGCCTTTGAGTGAGCTGATACCGCTCGCCGCAGCCGAACGACCGAGCGCAGCGAGTCAGTGAGCGAGGAAGCGGAAGAGCGCCCAATACGCAAACCGCCTCTCCCCGCGCGTTGGCCGATTCATTAATGCAGCGACTGGTGTCAGAAGCGGGCAGTCTTTGAACCACCATTGCAAAATTATAACTCAGACAGTGAAAGAGATCTGACCTAACCAATTCCATCGTGCTTCTAACCTCCAAGCTCTCCTTGTTCATTCCTGGGTGTAGGCCGAACTAAGTTTAGGAGGAACTTAGTTTATAGTTTGAAACAAAGACAGTAACAGCCCTTTCCCGAAACAAACCCCCTTTTTGCCTGGGGACTAGACTGCCTTTGTAGGACTAACAAATTAGCCAAAAGATTAGAAATTATGGTTTAGGGCCAGGTGCAGTGACTGGCCCCGGTTGTCCCAGCACTTTGGGAGGCTGAGGCTGGATCACTTGAGCCCAGGAGTTCGAGACCAGCCAGGGCCACACGGCAAAACGCTGCCTCTACCAAAAATACAAAAATTAACTGGGGCGTCGCTTGTAGTCTCAGCTACCAGGCAGGCTGAGGTGGGAGGATCGCTTGAGCTTACGACGTTGAGGCTGCAGTGAGCTGTGATTGCACCACTGCACTCCAGCCTAGGTGACAGAGTGAGACCCTGTCTCAAAAATAAAAAAAAAAAAAAACAAAAAAGAAATTATGGTTTAGGAGTCATGCAGCTACAGGCTACAAGATTCTGACCTTCCCCAAATTGTTCCTGGGGTAACATCACTATTGTAAAACCTAAGATCAATCAGTGCTTGAGATATTTTGCAGACCCTGCACTCCATGGATCAGCTGGCACCCCCGGATTGATAAACTGGCTCATCCGATCTTGTGGCCCCCACCCAGGAACTGACTCGGCGCAAAAGGACACCTTCGACTCCCTACGCTTTCATCTCCAACTCACTGGCCCCCTACACACTAAGTTATCCTTAAAAACTCTGATCCCCGAATGCTTGGGGAGACTGATTTGAGTCATAATAGAACTCCGTTCTCCCGCACAGCCGGCTCTGTGTGACTTACTCTTTCTCTATCCTAATTCCCGTCTTGGTGAATCGGCTCTGCCTGGGCAGCAGGCGGGGTGGACCTGTTGGGTGTTTATGTCTTGGGTGTTTATGTCTTGGGGACTGAGCCCTCACCCTGTGGTCTGACCTCTCTCCAGGCAGGCGGTGTTGGAACTGAACCGAAGGACACCCGCCGAGTCTGCGGCAGAACTGACTGCTCATGTGCTGGTGAAAACCTCCCTCTCCCACCACATTTGATCACAGAAGTCTTCCTCTGTGCTGATGATTCTTGTGGTATCAGAGTAGAGGAAAAACAGTTTCAGTTTTCCAGAAATACCTGTGAATAAAATACACATAAAATAAAATCTACTAAAAATACACAGAGAAGGGGTTTCTCCATGTTGGTCAGGCTGGTCTGGAACTCCCAAACTCAGGTGATCCACCTGCCTCGGCCTCCCAAAGGGCCGGGCGCAGGTGTGAGCCACTGCGCCCAGCCCAAATATATATATTTTTATGACCTCCATGTATAAATATATTTAATACCCTTAACTTATTATTATTATTTTAGACAGTCTTGTTTTCTTGCCCAGGCTGGAATGCAGTGGCGCGATCTTGGCTCACTGCAACCTCTACCTCCTGGGTGCTAGAGATTTTCCACACTGACTAAAAGGGTCTGAGGGATCTCTAGTTACCAGAGTCACACAACAGACGGGCACACACTACTTGAAGCACTCAAGGCAAGCTTTATTGAGGCTTAAGCAGTGGGTTCCCTAGTTAGCCAGAGAGCTCCCAGGCTCAGATCTGGTCTAACCAGAGAGACCCAGTACAGGCAAAAAGCAGCTGCTTATATGCAGCATCTGAGGGCTCGCCACTCCCCAGTCCCGCCCAGGCCACGCCTCCCTGGAAAGTCCCCAGCGGAAAGTCCCTTGTAGCAAGCTCGATGTCAGCAGTTCTTGAAGTACTCCGGATGCAGCTCTCGGGCCACGTGATGAAATGCTAGGCGGCTGTCAAACCTCCACTCTAACACTTCTCTCTCAGGGTCATCCATTCCATGCAGGCTCACAGGGTGTAACAAGCTGGTGTTCTCTCCTTTATTGGCCTCTTCTACCTTATCTGGCTCAACTGGTACTAGCTTGTAGCACCATCCAAAGGTCAGTGGATATCTGACCCCTGGCCCTGGTGTGTAGTTCTGCCAATCAGGGAAGTAGCCTTGTGTGTGGTAGATCCACAGATCAAGGATATCTTGTCTTCTTTGGGAGTGAATTAGCCCTTCCAGTCCCCCCTTTTCTTTTAAAAAGTGGCTAAGATCTACAGCTGCCTTGTAAGTCATTGGTCTTAAAGGTACCTGAGGTGTGACTGGAAAACCCACCTCTTCCTCCTCTTGTGCTTCTAGCCAGGCACAAGCAGCATTGTTAGCTGCTGTATTGCTACTTGTGATTGCTCCATGTTTTTCTAGGTCTCGAGATACTGCTCCCACCCCATCTGCTGCTGGCTCAGCTCGTCTCATTCTTTCCCTTACAGCAGGCCATCCAATCACACTACTTTTTGACCACTTGCCACCCATCTTATAGCAAAATCCTTTCCAAGCCCTGTCTTATTCTTCTAGGTATGTGGCGAATAGCTCTATAAGCTGCTTGTAATACTTCTATAACCCTATCTGTCCCCTCAGCTACTGCTATGGCTGTGGCATTGAGCAAGTTAACAGCACTATTCTTTAGTTCCTGACTCCAATACTGTAGGAGATTCCACCAATATTTGAGGGCTTCCCACCCCCTGCGTCCCAGAAGTTCCACAATCCTCGTTACAATCAAGAGTAAGTCTCTCAAGCGGTGGTAGCTGAAGAGGCACAGGCTCCGCAGATCGTCCCAGATAAGTGCTAAGGATCCGTTCACTAATCGAATGGATCTGTCTCTGTCTCTCTCTCCACCTTCTTCTTCTATTCCTTCGGGCCTGTCGGGTCCCCTCGGGATTGGGAGGTGGGTCTGAAACGATAATGGTGAATATCCCTGCCTAACTCTATTCACTATAGAAAGTACAGCAAAAACTATTCTTAAACCTACCAAGCCTCCTACTATCATTATGAATAATTTTATATACCACAGCCAATTTGTTATGTTAAACCAATTCCACAAACTTGCCCATTTATCTAATTCCAATAATTCTTGTTCATTCTTTTCTTGCTGGTTTTGCGATTCTTCAATTAAGGAGTGTATTAAGCTTGTGTAATTGTTAATTTCTCTGTCCCACTCCATCCAGGTCATGTTATTCCAAATCTGTTCCAGAGATTTATTACTCCAACTAGCATTCCAAGGCACAGCAGTGGTGCAAATGAGTTTTCCAGAGCAACCCCAAATCCCCAGGAGCTGTTGATCCTTTAGGTATCTTTCCACAGCCAGGATTCTTGCCTGGAGCTGTTTGATGCCCCAGACTGTGAGTTGCAACAGATGCTGTTGCGCCTCAATAGCCCTCAGCAAATTGTTCTGCTGCTGCACTATATCAGACAATAATTGTCTGGCCTGTACCGTCAGCGTCATTGACGCTGCGCCCATAGTGCTTCCTGCTGCTCCCAAGAACCCAAGGAACAAAGCTCCTATTCCCACTGCTCTTTTTTCTCTCTGCACCACTCTTCTCTTTGCCTTGGTGGGTGCTACTCCTAATGGTTCAATTTTTACTACTTTATATTTATATAATTCACTTCTCCAATTGTCCCTCATATCGCCTCCTCCAGGTCTGAAGATCTCGGACCCATTGTTGTTATTACCACCATCTCTTGTTAATAGCAGCCCAGTAATATTTGATGAACATCTAATTTGTCCACTGATGGGAGGGGCATACATTGCTTTTCCTACTTCCTGCCACATGTTTATAAATTGTTTTATTCTGCATGGGAGTGTGATTGTGTCACTTCCTTCAGTGTTATTTGACCCTTCAGTACTCCAAGTACTATTAAACCAAGTACTATTAAACAGTTGTGTTGAATTACAGTAGAAAAATTCCCCTCCACAATTAAAACTGTGCGTTACAATTTCTGGGTCCCCTCCTGAGGATTGCTTAAAGATTATTGTTTTATTATTTCCAAATTGTTCTCTTAATTTGCTAGCTATCTGTTTTAAAGTGGCATTCCATTTTGCTCTACTAATGTTACAATGTGCTTGTCTCATATTTCCTATTTTTCCTATTGTAACAAATGCTCTCCCTGGTCCCCTCTGGATACGGATACTTTTTCTTGTATTGTTGTTGGGTCTTGTACAATTAATTTCTACAGATGTGTTCAGCTGTACTATTATGGTTTTAGCATTGTCTGTGAAATTGGCAGATCTAATTACTACATCTTCTTCTGCTAGACTGCCATTTAACAGCAGTTGAGTTGATACTACTGGCCTGATTCCATGTGTACATTGTACTGTGCTGACATTTGTACATGGTCCTGTTCCATTGAACGTCTTATTATTACATTTTAGAATCGCAAAACCAGCCGGGGCACAATAATGTATGGGAATTGGCTCAAAGGATACCTTTGGACAGGCCTGTGTAATGACTGAGGTGTTACAACTTATCAACCTATAGCTGGTATTATCTATTGGTACTATATCAAGTTTATAAAAGAATGCATATTCTTTCTGCACCTTATCTCTTATGCTTGTGCTGATATTGAAAGAGCAGTTTTTTATCTCTCCTTTCTCCATTATCATTCTCCCGCTACTACTATTGGTATTAGTATCATTCTTCAAATCAGTGCACTTTAAACTAACACAGAGTGGGGTTAATTTTACACATGGCTTTAGGCTTTGATCCCATAAACTGATTATATCCTCATGCATCTGTTCTACCATGTCATTTTTCCACATGTTAAAATTTTCTGTCACATTTACCAATACTACTTCTTGTGGGTTGGGGTCTGTGGGTACACAGGCATGTGTGGCCCAAACATTATGTACCTCTGTATCATATGCTTTAGCATCTGATGCACAAAATAGAGTGGTGGTTGCTTCCTTCCACACAGGTACCCCATAATAGACTGTGACCCACAATTTTTCTGTAGCACTACAGATCATCAATATCCCAAGGAGCATGGTGCCCCATTTCCACCCCCATCTCCACAAGTGCTGATACTTCTCCTTCACTCTCATTGCCACTGTCTTCTGCTCTTTCTATTAGTCTATCAATTAACCTGTCTATTTTTCTTTGTCTTAATATTTTCCTATATTCTATGATTACTATGGACCACACAACTATTGCTATTATTATTGCTACTACTAATGCTACTATTGCTACTATTATAGGTTGCATTACATGTACTACTTACTGCTTTGATAGAGAAGCTTGATGAGTCTGACTGTTCTGATGAGCTCTTCGTCGCTGTCTCCGCTTCTTCCTGCCATAGGAGATGCCTAAGGCTTTTGTCATGAAACAAACTTGGCAATGAAAGCAACACTTTTTACAATAGCAATTGGTACAAGCAGTTTTAGGCTGACTTCCTGGATGCTTCCAGGGCTCTAGTCTAGGATCTACTGGCTCCATTTCTTGCTCTCCTCTGTCGAGTAACGCCTATTCTGCTATGTCGACACCCAATTCTGAAATGGATAAACAGCAGTTGTTGCAGAATTCTTATTATGGCTTCCACTCCTGCCCAAGTATCCCCGTAAGTTTCATAGATATGTTGTCCTAAGTTATGGAGCCATATCCTAGGAAAATGTCTAACAGCTTCACTCTTAAGTTCCTCTAAAAGCTCTAGTGTCCATTCATTGTATGGCTCCCTCTGTGGCCCTTGGTCTTCTGGGGCTTGTTCCATCTGTCCTCTGTCAGTTTCCTAACACTAGGCAAAGGTGGCTTTATCTGTTTTGGTTTTATTAATGCTGCTAGTGCCAAGTACTGTAGAGATCCTACCTTGTTATGTCCTGCTTGATATTCACACCTAGGACTAACTATACGTCCTAATATGGTATTTCTTATAGCAGATTCTGAAAAACAATCAAAATAGTGCAGATGAATTAGTTGGTCTGCTAGGTCAGGGTCTACTTGTGTGCTATATCTCTTTTTCCTCCATTCTATGGAGACTCCCTGACCCAAATGCCAGTCTCTTTCTCCTGTATGCAGACCCCAATATGTTGTTATTACTAATTTAGCATCCCCTAGTGGGATGTGTACTTCTGAACTTATTTTTGGATTAGTACTTTCATAGTGATGTCTATAAAACCAGTCCTTAGCTTTCCTTGAAATATACATATGGTGTTTTACTAATCTTTTCCATGTGTTAATCCTCATCCTGTCTACTTGCCACACAATCATCACCTGCCATCTGTTTTCCATAATCCCTGATGATCTTTGCTTTTCTTCTTGGCACTACTTTTATGTCACTATTATCTTGTATTACTACTGCCCCTTCACCTTTCCAGAGGAGCTTTGCTGGTCCTTTCCAAACTGGATCTCTGCTGTCCCTGTAATAAACCCGAAAATTTTGAATTTTTGTAATTTGTTTTTGTAATTCTTTAGTTTGTATGTCTGTTGCTATTATGTCTACTATTCTTTCCCCTGCACTGTACCCCCCAATCCCCCCTTTTCTTTTAAAATTGTGGATGAATACTGCCATTTGTACTGCTGTCTTAAGATGTTCAGCCTGATCTCTTACCTGTCCTATAATTTTCTTTAATTCTTTATTCATAGATTCTATTACTCCTTGACTTTGGGGATTGTAGGGAATGCCAAATTCCTGCTTGATCCCCGCCCACCAACAGGCGGCCTTAACTGTAGTACTGGTGAAATTGCTGCCATTGTCTGTATGTACTGTTTTTACTGGCCATCTTCCTGCTAATTTTAAGAGGAAGTATGCTGTTTCTTGCCCTGTCTCTGCTGGAATTACTTCTGCTTCTATATATCCACTGGCTACATGAACTGCTACCAAGATAACTTTTCCTTCTAAATGTGTACAATCTAGCTGCCATATTCCTGGGCTACAGTCTACTTGTCCATGCATGGCTTCCCCTTTTAGCTGACATTTATCACAGCTGGCTACTATTTCTTTTGCTACTACAGGTGGTAGGTTAAAATCACTAGCCATTGCTCTCCAATTACTGTGATATTTCTCATGTTCTTCTTGGGCCTTATCTATTCCATCTAAAAATAGTACTTTCCTGATTCCAGCACTGACCAATTTATCTACTTGTTCATTTCCTCCAATTCCTTTGTGTGCTGGTACCCATGCCAGGTAGACTTTTTCCTTTTTTATTAACTGCTCTATTATTTGACTGACTAACTCTGATTCACTCTTATCTGGTTGTGCTTGAATGATTCCCAATGCATATTGTGAGTCTGTCACTATGTTTACTTCTAATCCCGAATCCTGCAAAGCTAGATGAATTGCTTGTAACTCAGTCTTCTGATTTGTTGTGTCCGTTAGGGGGACAACTTTTTGTCTTCCTCTGTCAGTTACATATCCTGCTTTTCCTAATTTAGTTTCCCTATTGGCTGCCCCATCTACATAGAAAGTTTCTGCTCCTATTATGGGTTCTTTCTCTAACTGGTACCATAACTTCACTAAGGGAGGGGTATTGACAAACTCCCACTCAGGAATCCAGGTGGCTTGCCAATACTCTGTCCACCATGCTTCCCATGTTTCCTTTTGTATGGGTAATTTAAATTTAGGAGTCTTTCCCCATATTACTATGCTTTCTGTGGCTATTTTTTGTACTGCCTCTGTTAATTGTTTCACATCATTAGTGTGGGCACCCTTCATTCTTGCATACTTTCCTGTTTTCAGATTTTTAAATGGCTCTTGATAAATTTGATATGTCCATTGGCCTTGCCCCTGCTTCTGTATTTCTGCTATTAAGTCTTTTGATGGGTCATAATACACTCCATGTACCGGTTCTTTTAGAATCTCCCTGTTTTCTGCCAGTTCTAGCTCTGCTTCTTCTGTTAGTGGTACTACTTCTGTTAGTGCTTTGGTTCCCCTAAGAAGTTTACATAATTGCCTTACTTTAATCCCTGCATAAATCTGACTTGCCCAATTCAATTTTCCCACTAATTTCTGTATGTCATTGACAGTCCAGCTGTCCTTTTCTGGCAGCACTATAGGCTGTACTGTCCATTTATCAGGATGGAGTTCATAACCCATCCAAAGGAATGGAGGTTCTTTCTGATGTTTTTTGTCTGGTGTGGTAAATCCCCACCTCAACAGATGTTGTCTCAGTTCCTCTATTTTTGTTCTATGCTGCCCTATTTCTAAGTCAGATCCTACATACAAATCATCCATGTATTGATAGATGACTATGTCTGGATTTTGTTTTCTAAAAGGCTCTAAGATTTTTGTCATGCTACACTGGAATATTGCTGGTGATCCTTTCCATCCCTGTGGAAGCACATTGTACTGATATCTAATCCCTGGTGTCTCATTGTTTATACTAGGTATGGTAAATGCAGTATACTTCCTGAAGTCTTTATCTAAGGGAACTGAAAAATATGCATCGCCCACATCCAGTACTGTTACTGATTTTTTCTGTTTTAACCCTGCAGGATGTGGTATTCCTAATTGAACTTCCCAGAAATCTTGAGTTCTCTTATTAAGTTCTCTGAAATCTACTAATTTTCTCCATTTAGTACTGTCTTTTTTCTTTATGGCAAATACTGGAGTATTGTATGGATTTTCAGGCCCAATTTTTGAAATTTTTCCTTCCTTTTCCATTTCTGTACAAATTTCTACTAATGCTTTTATTTTTTCTTCTGTCAATGGCCATTGTTTAACTTTTGGGCCATCCATTCCTGGCTTTAATTTTACTGGTACAGTCTCAATAGGACTAATGGGAAAATTTAAAGTGCAGCCAATCTGAGTCAACAGATTTCTTCCAATTATGTTGACAGGTGTAGGTCCTACTAATACTGTACCTATAGCTTTATGTCCGCAGATTTCTATGAGTATCTGATCATACTGTCTTACTTTGATAAAACCTCCAATTCCCCCTATCATTTTTGGTTTCCATCTTCCTGGCAAATTCATTTCTTCTAATACTGTATCATCTGCTCCTGTATCTAATAGAGCTTCCTTTAATTGCCCCCCTATCTTTATTGTGACGAGGGGTCGCTGCCAAAGAGTGATCTGAGGGAAGCTAAAGGATACAGTTCCTTGTCTATCGGCTCCTGCTTCTGAGAGGGAGTTGTTGTCTCTTCCCCAAACCTGAAGCTCTCTTCTGGTGGGGCTGTTGGCTCTGGTCTGCTCTGAAGAAAATTCCCTGGCCTTCCCTTGTGGGAAGGCCAGATCTTCCCTAAAAAATTAGCCTGTCTCTCAGTACAATCTTTCATTTGGTGTCCTTCCTTTCCACATTTCCAACAGCCCTTTTTCCTAGGGGCCCTGCAATTTTTGGCTATGTGCCCTTCTTTGCCACAATTGAAACACTTAACAGTCTTTCTTTGGTTCCTAAAATTGCCTTTCTGTATCATTATGGTAGCTGGATTTGTTACTTGGCTCATTGCTTCAGCCAAAACTCTTGCTTTATGGCCGGGTCCCCCCACTCCCTGACATGCTGTCATCATTTCTTCTAGTGTCGCTCCTGGTCCCAATGCTTTTAAAATAGTCTTACAATCTGGGTTCGCATTTTGGACCAACAAGGTTTCTGTCATCCAATTTTTTACCTCTTGTGAAGCTTGCTCGGCTCTTAGAGTTTTATAGAATCGGTCTACATAGTCTCTAAAGGGTTCCTTTGGTCCTTGTCTTATGTCCAGAATGCTGGTAGGGCTATACATTCTTACTATTTTATTTAATCCCAGGATTATCCATCTTTTATAGATTTCTCCTACTGGGATAGGTGGATTATGTGTCATCCATCCTATTTGTTCCTGAAGGGTACTAGTAGTTCCTGCTATGTCACTTCCCCTTGGTTCTCTCATCTGGCCTGGTGCAATAGGCCCTGCATGCACTGGATGCAATCTATCCCATTCTGCAGCTTCCTCATTGATGGTCTCTTTTAACATTTGCATGGCTGCTTGATGTCCCCCCACTGTGTTTAGCATGGTATTTAAATCTTGTGGGGTGGCTCCTTCTGATAATGCTGAAAACATGGGTATTACTTCTGGGCTGAAAGCCTTCTCTTCTACTACTTTTACCCATGCATTTAAAGTTCTAGGTGATATGGCCTGATGTACCATTTGCCCCTGGAGGTTCTGCACTATAGGGTAATTTTGGCTGACCTGGCTGTTGTTTCCTGTGTCAGCTGCTGCTTGCTGTGCCTTTTTCTTACTTTTGTTTTGCTCTTCCTCTATCTTATCTAAGGCTTCCTTGGTGTCTTTTACATCTATCCTTTGATGCACACAATAGAGGACTGCTATTGTATTATATAATGATCTAAGTTCTTCTGATCCTGTCTGAAGGGATGGTTGTAGCTGTCCCAGTATTTGTCTACAGCCTTCTGATGTCTCTAAAAGGCCAGGATTAACTGCGAATCGTTCTAGCTCCCTGCTTGCCCATACTATATGTTTTAGTTTATATTGTTTCTTTCCCCCTGGCCTTAACCGAATTTTTTCCCATTTATCTAATTCTCCCCCGCTTAATACCGACGCTCTCGCACCCATCTCTCTCCTTCTAGCCTCCGCTAGTCAAAATTTTTGGCGTACTCACCAGTCGCCGCCCCTCGCCTCTTGCCGTGCGCGCTTCAGCAAGCCGAGTCCTGCGTCGAGAGATCTCCTCTGGCTTTACTTTCGCTTTCAAGTCCCTGTTCGGGCGCCACTGC

*Next generation sequencing and de novo assembly of plasmid performed by the Fisher BioServices Commercial Services Laboratory (MD, USA).







































[bookmark: _Hlk41916052]Figure 2:  Plasmid Map of ARP-114
(Based on ARP-114 lot 160159)
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