A

GAGTGCTGTGCAAGATGTCTGGTAGGGGCCCCCTTTGCTTCCCTGGTGGCCACTGGATTGTGTTTCTTTGGGGTGGCACTGTTCTGTGGCTGTGGACATGAAGCCCTCACTGGCACAGAAAAGCT

WT 11,880 11,900 11,920 11,940 5 s
Sequence 6 8 10 12 14 16 18 20 22 24 26 28 30 32 34 36 38 40 42 44 46
B C C A R C LVvVGAPFASLVATGILCIFEFGVALEFCGCGHEALTSGTEK.L
3279-16882: Regiol
=

PLP1-001 Exon 2

template sequence PLP1-001 (ENST@@000621218, CCDS14513)

thhunM WMWMM mmmNMNMMMNmmﬂuhulmlmmnmu‘m [y

GAGTGCTGTGCAAGATGTCTGGTAGGGGCCCCCTTTGCTTCCCTGGTGGCCACTGGATTGTGTTTCTTTGGGGTGGCACTGTTCTATGGCTGTGGACATGAAGCCCTCACTGGCACAGAAAAGCT

111111111111111

ECCARCLVGAPEFASLVATGILCEFEGVALEFEFYGCOCGHEALTSGTEKIL
3279-16882: Region 1 T

€.98G.A/C33Y

B mismatch

JmmxnnmemhmAhhmmjumnmuumhmunmhmmtmmdm

AGAGTCTATAAAATGTATTCTAAATTGATGGATGTGATTTAGATTGATG AAAT TTAAATTYTCGGGTCCACTAATGACTG

240

P T T o

AGAGTCTATAAAATGTATTCTAAATTGATGGATGTGATTTAGATTGATG AAAT TTAAATTTTCGGGTCCACTAATGACTG

WT et D PN, PN = -
o2 TAATAGTCGTGAAGATTAGTGAGGTGACATATGTAAACCCCTT C C TC A G CCAAGTGCTCAATAAATGT
PLP1%
oT2
A DL g AL ANNAA @
TAATAGTCGTGAAGATTAGTGAGGTGACATATGTAAACCCCTT C C TC A G CCAAGTGCTCAATAAATGT
100 110 120 130 140 150 160 170
WT AL | AL
oT3 CACGGCCTCTCCTCACTTTGCGGTAACTCAACTGTAGGC AAC TGGTGC ACACTGTTCtGGGGTCC
360 370 380 390 400 410 420
PLP1%
oT3

CACGGCCTCTCCTCACTTTGCGGTAACTCAACTGTAGGCT - AAC T GTGC ACACTGTTCTGGGGTCC

360 370 380 390 400 410 420



