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ATA Gua 1(SEQIDNO: 1):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgccataccacatttgtagaggttttacttgctttaaa
aaaccteccacacctecccctgaacctgaaacataaaatgaatgeaattgttgtiottaacttgtttattgcagettataatggttacaaataa
agcaatagcatcacaaattictaaaggtataatcgegiggatatggcacgeaagtiictaccgggeaccgtaaatgicegactaclita
L aptipteotiofccaaactcatcaatgtatettaacgegt

ATA Gua 1 (SEQIDNO:2):

AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgcecataccacatitgtagaggtittacttgctitaaa
aaaccteccacacctecccctgaacctgaaacataaaatgaatgeaattgttgtiottaacttgtttattgcagettataatggttacaaataa
agcaatagcatcacaaatttcacataaagcataatcgegtggatatggcacgcaagttictaccgggcaccgtaaatgtecgactgertt

igtgitetccaaactcatcaatgtatettaacgegt

ATA Gua 3 (SEQIDNO: 3):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgcecataccacatitgtagaggtittacttgctitaaa
aaaccteccacacctecccctgaacctgaaacataaaatgaatgeaattgttgtiottaacttgtttattgcagettataatggttacaaataa

agcaatagcatcacaaatttaataaaga aatcgcgtggatatggcacgcaagtttctaccgggcaccgtaaatgtccgactctttattt

otigtgbtiiotccaaactcatcaatgtatettaacgegt

ATA Gua 4 (SEQIDNO: 4):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgccataccacatttgtagaggttttacttgctttaaa
aaaccteccacacctecccctgaacctgaaacataaaatgaatgeaattgttgtiottaacttgtttattgcagettataatggttacaaataa

agcaatagcatcacaaattttaaagcaataatcgcgtggatatggcacgcaagtttctaccgggcaccgtaaatgtccgacttgctttatt

DSE Gua 1 (SEQIDNO: 5):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgccataccacatttgtagaggttttacttgctttaaa
aaacctcccacacctccccctgaacctgaaacataaaatgaatgcaattgttgttgttaacttgtttattgcagcttataatggttacaaataa

tatgQcacgcaagtttctaccgggééécQtaaatgtccgactggtttgiéziactcatcaatgtatcttcgcgt

DSE_Gua 2 (SEQ ID NO: 6):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgcecataccacatitgtagaggtittacttgctitaaa
aaacctcccacacctccccctgaacctgaaacataaaatgaatgcaattgttgttgttaacttgtttattgcagcttataatggttacaaataa
agcaatagcatcacaaatttcacagaiags 30T
atatg,qcacgcaagtttctaccgggcaccgtaaatgtcc,qacttggtttgaaactcatcaatgtatcttaacgcgt

DSE Gua 3 (SEQIDNO: 7):

AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgccataccacatttgtagaggttttacttgctttaaa
aaacctcccacacctccccctgaacctgaaacataaaatgaatgcaattgttgttgttaacttgtttattgcagcttataatggttacaaataa
agcaatagcatcacaaatttcacagataaggcatttititcactgcattdiapiigloniifokccgasaggacaaaccacaataategegt

antatggcacgcaagtttctaccQQQCaccgtaaat,qtccgacttgtggtttaaactcatcaatgtatcttaacgcgt

DSE Gua 4 (SEQ ID NO: 8):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgccataccacatttgtagaggttttacttgctttaaa
aaaccteccacacctecccctgaacctgaaacataaaatgaatgeaattgttgtiottaacttgtttattgcagettataatggttacaaataa
agcaatagcatcacaaatticacagatadagcatttitttcactgcattfagiiotantialocgaaaggacanaccacaacataatege
giggatatggcacgcaagttictaccgggeaccgtaaatgiccgactgrigiggaaactcatcaatgtatettaacgegt FIG. 8

SUBSTITUTE SHEET (RULE 26)



WO 2018/156658 PCT/US2018/019056

10/10
Con8-SPA (SEQ ID NO: 9):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAggatccaagcttatcgataccgtcgacctcgagg
geccagatctgeggecgeagtaaaagatetttattttcattagatetgiptotiootitttotatp

els e w Rid oo L ::::~'

SPA_ATA Gua (SEQ ID NO: 10):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAggatccaagettatcgataccgicgacctcgagg
gcccagatctgcggcaaaaggtataatcgcgtggatatggcacgcaagtttctacc929caccgtaaatgtccgactaccttttattgg

SPA_DSE Gua (SEQ ID NO: 11):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAggatccaagcttatcgataccgtcgacctcgagg

ggatatggcacgcaagtttétééc,qggcaccgtaaatgtccgactattgtgtggaaataattttact

mtCon8-SPA (SEQ ID NO:; 12):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAggatccaagcttatcgataccgtcgacctcgagg

mtSPA_ATA Gua (SEQ ID NO: 13):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAggatccaagettatcgataccgicgacctcgagg
gcccagatctgcggaaaaggtataatcgcgtggatatggcacgcaagtttctaccgggcaccgtaaatgtccgactacc fattgeg

Stbl ATA GUA 1(SEQ ID NO: 14):

AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgccataccacatttgtagaggtittacttgetitaaa
aaaccteccacacctecccctgaacctgaaacataaaatgaatgeaattgttgtigttaactigtitattgcagettataatggttacaaataa
agcaatagcatcacaaatttctaaaggtataatc,qc,qt,qﬁatat,q,qcac,qcaa,qtttctacc,q,q,qcacc,qtaaat,qtcc,qactacg,zz~

aglipteotitetccaaactcatcaatgtatettaacgegt

gaat ATA Gua 1 (SEQ ID NO: 15):

AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgccataccacatttgtagaggtittacttgetitaaa
aaaccteccacacctecccctgaacctgaaacataaaatgaatgeaattgttgtigttaactigtitattgcagettataatggttacaaataa
agcaatagcatcacaaattictaaaggtataategegtggatatggcacgcaagttictaccgggeaccgtaaatgtecgactaccitia

ataadocatttiticactgcattqiapiigteottiofccaaactcatcaatgtatettaacgegt

ATA DSE Gua (SEQ IDNO: 16):
AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgccataceacatttgtagaggtittacttgetttaaa
aaaccteccacacctecccctgaacctgaaacataaaatgaatgeaattgttgtigttaactigtitattgcagettataatggttacaaataa
agcaatagcatcacaaatttctaaaggtataatcgcgtggatatggcacgcaagtttctaccgggcaccgtaaatgtccgactaccttta
) fagtigtegiiietccgaaaggacaaaccataatcgegtggatatggcacgcaagt
ttctaccg2QcaccQtaaatgtccgactggtttgtaaactcatcaatgtatcttaacgcgt

ATA ydhl (SEQ ID NO:; 17):

AAGGCCAAGAAGGGCGGAAAGATCGCCGTGTAAgccataccacatttgtagaggttttacttgctttaaa
aaaccteccacacctecccctgaacctgaaacataaaatgaatgeaattgttgtigttaacttgtitattgcagettataatggttacaaataa
agcaatagcatcacaaatttcaataaaggtataacctcaataatatggtttgaggatetctaccaggaaccgtaaaatectgatiacct

attcticggapataaapcattitittcactgcattqragttgtesittefccaaactcatcaatgtatcttaacgegt
idldad g gUgler gt geg FIG. 8 (Cont.)
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