5a)

€G32582: melanogaster (above), yakuba (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

19960 19970 19980 19990 110000 110010 110020
ATCCCCAATCGCTTTTGTGCAAGA ACGAAATTATTTCCTACGATTAATCCTTTGTATCGG
AT CCAAT GCTTTTGTGC A AAAATATATAGACGAA TTATTTCCTACGATTAATCCTTTGTATCGG
ATGGCCAATTGCTTTTGTGCTACAAA, ACGAATTTATTTCCTACGATTAATCCTTTGTATCGG

210070 210080 210090 210100 210110 210120 210130

110030 110040 110050 110060 110070 110080 110090
TATTTTTATT---CGTTTTCTTGCGTTTTTGCACTTGCCGTTACGACGGGAARATTACCAGCACTTTATT
TATTTTT TT CG TTTCTT CGT TTTGCACTTGCCGT CGACGGGAAAATTACCAGCACTTTATT
TATTTTTTTTTTACGATTTCTTTCGTATTTGCACTTGCCGTGTCGACGGGAAAATTACCAGCACTTTATT

210140 210150 210160 210170 210180 210190 210200

910100 110110 110120 110130 110140
TTATTTGAGGTGAGCGA! AGAGAGAGA AGAGTGAGAGCGAATCAAGA---~
TTATTTGAGGT! GAGAG GAGAGCGAAT AGA
TTATTTGAGGTH GC GAGAGCGAATTH CCG

210210 210220 210230 210240 210250 210260 210270

110150 110160 110170 110180 110190 110200 110210
—GAGAGAATTTGAAAAGAAAAGAGGCAGCATTATCATCAAAAATCGCTGCTCACCACAGAAAAAGTCAGC
GAGAGA TTTGAAAAGAAAAGAGGCAGCATTATCATF1-\ TCGCTGCTCACCACAGA TCAGC
AGAAAAGAGGCAGCATTATCATCAAAAATCGCTGCTCACCACAGAAAAAGTCAGC
910280 210290 210300 210310 210320 210330 210340

110220 110230 9110240 110250 110260 110270 910280
CATGTTGAGTTGCGCTTTGAACAATTAGTCACTGACTAATACATGTACAGCAATTTTGCTCTTGTTTTCC
CATGTTGAGTTGCGCTTTGAACAATTAGTCACTGACTAATACATGTACAGC ATTT GCTCTTGTTTTCC
CATGTTGAGTTGCGCTTTGAACAATTAGTCACTGACTAATACATGTACAGCGATTTGGCTCTTGTTTTCC

210350 210360 210370 210380 210390 210400 210410

110290 110300 110310 110320 910330
CT---CCCCCTG-TG-=——~" TGTGCA-—————~ TGAAAATCGAAAATCGCATTTAAATATCACTGTTTTG
[ CCCCCTG TG T TGCA TGAAAATCGAA TTTARAT TCACTGTTTTG
CCCTCCCCCCTGATGAGCTATATGCATGAAAATTGAAAATCGAA-—————~' TTTAAATGTCACTGTTTTG
210420 210430 210440 210450 210460 210470

110340 110350 110360 110370 110380 110390 110400

CGCCTGATAACAATGGGACAATGCCATGAAATTGACGAAATTCGGT ATCAAATT
CGCCTGATAACAATGGGACAATGCCA GAAA TG CGAAATTCGGTGTATATACATC AATTG GTAGCG
CGCCTGATAACAATGGGACAATGCCAGGAAACTGGCGAAATTCGGT 'ATCCAATTGTGTAGCG

210480 210490 210500 210510 210520 210530 210540

110410 110420 110430 110440 110450 110460 110470
GTAATTCCCAATTCACACG----CACACAGCAGCACTCGCGCACACACACTCACAGATGAGCGCGCACAC
GTA TTCCCAATTCACAC CACACAGCAGC TC CGCACACACAC CACA ATGAGCGCGCACAC
GTACTTCCCAATTCACACACACACACACAGCAGC--TCTCGCACACACACACACACATGAGCGCGCACAC

210550 210560 210570 210580 210590 210600 210610
110480 110490 110500 910510 110520 110530 110540
TTGCAGTGCCGCAATATGCCACATAAACAAGAACATA. AACGGTAAATTAATCGGATGCTTTT

TTGCAGTGCCGCAATATGCCACATAAACAAGAACATAATTAGATAARAC GTAAATTAATCGGATGCTTTT
TTGCAGTGCCGCAATATGCCACATAAACAAGAACATAATTAGATAAACTGTAAATTAATCGGATGCTTTT
210620 210630 210640 210650 210660 210670 210680

110550 110560 110570 110580 110590 110600 110610
ACATCAAATAAACAAAATTTGTATGTATATATTGCATTTGCAAGCGAACACACACACGCACTTTAGCACT
ACATCAAATAAA A A TTGTATGTATATATT CATTTGCAAGCG ACACACACACGCACTTT GCACT
ACATCAAATAAATATGAATTGTATGTATATATTTCATTTGCAAGCGTACACACACACGCACTTTCGCACT

210690 210700 210710 210720 210730 210740 210750

110620 110630 110640 110650 110660 110670 110680
TTACATTTTTTCCCAATGAATCGAAAGATATTTGGAGCCCGTATGCTTACTGCAATTTAACAAAAATGTA

T ACATTTTTTC CAATGAAT AAAGATATTTGGAGCCCGTATGCTTACTGCAATTTAA AAA AT TA
TAACATTTTTTCACAATGAATTCAAAGATATTTGGAGCCCGTATGCTTACTGCAATTTAAAAAAGATTTA
210760 210770 210780 210790 210800 210810 210820

110690 110700 110710 110720 110730 110740 110750
CGCTAAGTACTATCATACTCGAAATAATCACGTCGGTTTGTTGCTAGATGACGGGCACACACACTGAAGA
G TA GTAC ATCATACTCGAAA AA CACGTCG TTTGTTGCT TGACGGGCACACACACTGAAGA
TGTTAT TCATACTC CACGTCGATTTGTTGCT---TGACGGGCACACACACTGAAGA
210830 210840 210850 210860 210870 210880

110760 110770 110780 110790 110800 110810 110820
CAAACTGAGCTCTTATCAAGCTCTAACAAATGTAGTTTATTTTTCTTTTGTTTGACTAAATACTGACTGC

CARACTGAGCTCTTATCAAGCTCTAACAARATGTA( TTTTT TTGTTTGACTAAATACTGACTGC
CAAACTGAGCTCTTATCAAGCTCTAACAAATGTAGTTTATTTTT TTTTGTTTGACTAAATACTGACTGC
210890 210900 210910 210920 210930 210940 210950

110830 110840 110850 110860 110870 110880 110890

AAGACA 'GTGAAAGT" AATTAATGCC 'GGCAAATATGCAATTGCGTGGA
AAGACAA GTAGAGGTGTGAAAGT AATTAATGCC 'GGCARATATGCAATTGCGTGGA
AAGACAA, 'GTGAAAGT AATTAATGCC ‘GGCARATATGCAATTGCGTGGA

210960 210970 210980 210990 211000 211010 211020

110900 110910 110920 110930 110940 110950 110960
GTGAAAAAACATCGATACCACATTCAACATTCGAATCGATATTTGTATCGCACGATCCTACTGTTACACG
GTGAAAAAACATCGATACC CATT A C TTC A TCGATATTT TATCGCACGATC ACTG TACACG
GTGAAAAAACATCGATACCTCATTTATCTTTCAACTCGATATTTATATCGCACGATCTCACTGCTACACG

211030 211040 211050 211060 211070 211080 211090

110970 110980 110990 11000 111010 111020 11030
~TATTTATTCATAATATTCGAATGTAATTATTATT ACTTTGTAAGGAACAACA
TATTT TTCATAATAT AAT TA TT T TTT G AATGTA TA AACTTTGTAA GA CAAC
TTATTTGTTCATAATATCTTAATATAGTTTATGTTTTGAGTAATGTAATACAACTTTGTAAAGAGCAACG
211100 211110 211120 211130 211140 211150 211160

911040 911050 111060 111070 111080 911090
AATTTATTTTATTTTATCAGCTTCATTTATATTTTGCC TAACA. TTTTAGATCAT
AATTT TA TTTATC TT ATTTAT TTTTG G ATAA AA TTTTTA ATCA

AATTTCGCGTACTTTATCTCTTTTATTTATGTTTTGTTGATTTTTAAATCATAATAAATTTTTAAATCAC
211170 211180 211190 211200 211210 911220 211230

f11100 911110 111120 11130 911140 111150 11160

AATACATACGTAAGGTTAAC ATCCAATTGG: TCTCTAATTGGAAATCTAT
AATA ATACGT GG TAACAGGTGTTATCGAGTGATCCMTTGGATA A T TCT ATTGGAAA C T
AATAAATACGTTTGGCTAAC TTATCGAGTGATCCAATTGGATAGAGTTTCTTATTGGAAACCAGT

211240 211250 211260 211270 211280 211290 211300

11170 111180 111190 111200 111210 111220
TTTTTATAGCAATTTAATTTGGAATGT~~~GAAG-TTAT' CCGTTACTCGTAGAGTAACAGAACAC
TTT A A TT TTTGATT GAA TT TTA A C TTA TA A AAC A AC
TTTCCCCACTATGTT--TTTCGATTTTTTAGAACATTTTTAGAACTTTTATAATTAAA~~AACGCATTAC

211310 211320 211330 211340 211350 211360 211370

111230 111240 111250 111260 111270 111280 111290
ACCCCAGAAAAAATTATTAAATTTCACGTTTGCACTCACACTATCTGCGTA-ACGGGTATCTGATAGTCG
CCA  AAA TTA TAGTGATA TACIG TAAC G T TG TA TCG
GTTCCACTTAAAT---TTGACGATAAAGATAG-AATTATTTTACCTGTT CAGCTTTTGTTA-TCG
211380 211390 211400 211410 211420 211430

111300 111310 111320 111330 111340 111350 111360

GAGAACGGGACTAAAGCATTCTCTTTCGTTAATTTTTAAA, ATTAATTATCTTGCTTAAG
AAGCA TCTT TTAA TT AAAA T T AC AA TAT TT TT
AT—mm e mm e AAGCAAA-TCTT---TTAAACTTCAAAACTTTGAGAACGAAAAATATTTTAGTTT-—
211440 211450 211460 211470 211480 211490

111370 111380 111390 11400 111410 111420 111430
TGCTGGATAATAAGTAGGCGATAATTTTAACATTGTTCCTATGCAATACTATTTTTAAGTAGGCGATGAT

TACTTAGTH
211500

111440 911450 111460 111470 911480 111490 111500
TTTAACTTTGTTCTTTTTCAATAC TTTTGACATTTACACTCAATGTGCTACAGAAACAACAACTTTA




911510 111520 11530 111540 111550 111560 111570
GGATTTGCTCC. CATTTTTTTTATTGTTTTTATCATTTGG. ACCGAGTCCCAACAATAAAATCTTA

111580 111590 911600 911610 111620 911630 911640
ATCTATGAGGTAAGCAGCAGTATCCGATTTTGAAGCACCTTTTGGCGATAGAATCTATACCGTCTTGACT

111650 111660 111670 111680 111690 111700 111710
TGACTGATCAAGGGCATGACAA 'TAGAC! 'CCGCTCGCAG

111720 111730 111740 111750 111760 111770 111780

ATTTGC TTCGAACGGGCGAA TCCAGCACCTCAGCAAGTTGTCGAAAAGGTACACATAATC

111790 111800 111810 111820 111830 111840 111850
AC; A AAAGCAAARAGCGATGTCACTCTCTACC

111860 111870 111880 111890 111900 111910 111920
ATGAGCAATCCCTTGAGGACTTCTG: TTTTTCATTATTGCAGT AAAAACCCAGCTGGATTGTC

111930 111940 111950 111960 111970 111980 111990
CGAATTTGACCAGTGCTCGATGCTTTGGCCGTTCGCAGTCTGCCGCATTCCTGCTAGGCGTCCCACCCGC

112000 112010 112020 112030 112040 912050 912060
CCAGGATTCCTCAACCCAGGGCCATTGGGA TCCGTCGCTAACAGAATAAGGTAAACTGATAAACT

112070 112080 112090 912100 112110 112120 112130
CCTCGTTTCCC. GAAATTCTTTTATTAATATAAGTTTCTTCTAC. AGACGTTCTTACGAC

112140 112150 112160 112170 112180 12190 112200
TCGGTTTTGGGATCTAGGAAGCCCAGGATAAATGGCAGAATGCTGCGGACTCTGAGCTTTGTCAATCATA

112210 112220 112230 112240 112250 112260 112270
TTCATTTTGATAACATAAAGATACCACTAAATTCTGTTTTTATTTTTCTTCGTTTTCATGTTTACCTAGA

112280 112290 112300 112310 112320 112330 112340
TTATTT TTACATTGAAACGTTGTTGTCATTCAAATAATATACCCTTCTCTGTGGGAGCCA

112350 112360 112370 112380 112390 112400 112410
ATAATAATGCAAGTTCCAATTTTTTATACCCGTTACTCGTAAGGGTAAGATTCGTTGAAACTGGCAGAAG

112420 112430 112440 9112450 112460 112470 9112480
GAAGCGTTTCCGACCATATAATC TCTTGATCA TAGCCGAGTCGATC

112490 112500 112510 112520 112530 112540 112550
TGGTCATGTCCGTCTGTCCGTATGAACGTCGAGAACTATAAAAGCTAGAAGGTTGAGAGTCCCAAGTTGA

112560 112570 112580 112590 112600 112610 112620
GATCCATGTTGCCACGCCCACTCTAACGCCATAATACAGCCCCGCCAAGATTATCGCCGTGAGGTAACGA

112630 112640 112650 112660 112670 112680 112690
TGTAATCGAAGGATTACAGCGGCCGCGACATGGGCGCGAACTTTGTGGTGCCGGCGATGGCAGGGCGACA

112700 112710 112720 112730 112740 112750 112760
GGATCACACGATTCCGCCGGACAGCTGCGGGGATACCTTGGTCGGAATGCGTGGATTCGTTACGATTTCC

112770 112780 112790 112800 112810 112820 112830
AGGACATTT ATCCACACAATGGGGTTTTGTCCCATAAAAAGTAACTGCGCAGGATGCGGTTTGT

112840 112850 112860 112870 112880 112890 112900
GTAACGATCACCGATCAGAGGACACTTTATGCAGCATCATATCGTGCGGCATATCCTGCTACATCCGCTG

112910 112920 912930 112940 112950 112960 112970
CATGGCGTGATAAATGATCCCAGCCGATCAGATTCCCACAACGATTCAATGCGCATAAATGAAAATCATC

112980 112990 113000 113010 113020 113030 113040
ACAA A TTAAGAAAGAAATTCTTTAGAAATGTCAATCTGATTGAACATCTGGTGTGT

113050 113060 113070 113080 113090 113100 13110
ATGTAGAGCTATAATATAAATTTAAATTATATTTATTAAAATGCTAAGAAACTTTGCTATCTGTGAGTTT

113120 113130 113140 113150 113160 113170 113180
CTAAATTTTCTGATCAAGTGGGCATTGAAAATAACATTTTGTGTTTTGTGACTTTCGTATCAGTAAAACG




113190 113200 f13210 113220 113230 13240 113250
ACCAGTTAACATTTGGCCAGCACCATGAAAACAGCTCCGAAAAACTTACCAAAATAAGACCGTTGAAAAT

113260 113270 113280 113290 113300 913310 113320
ATTTTACAAAAGTAAAAGGGCAGGAAAATTAGCCTTTTTCTACGTT TT ATTTCCA

113330 113340 913350 113360 113370 113380 113390
AACCCAAGTATTTGTATCCAGGAACAGAAGGTAAGTTTCAAATTTAAACCATTTTGTAGACACCAATCGC

113400 113410 113420 113430 113440 113450 113460
GTGCTCACACAACCTCAATCACAATCAAAATTTTCGGTTCCAAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA

113470 113480 113490 113500 113510 113520 913530
AAAATTTCCAACTTCCTT AAAGTAAGCTTTGC TATCGGACAACATTTTTTTTCGTTTAG

913540 113550 113560 113570 113580 913590 113600
CCCCATCCATTCATTTTAGTTCATCGAAGGCAGTTGTATTTTCCAATTCGTTGTTTAGTTTCGACATTTC

113610 113620 113630 113640 113650 113660 113670
ATACATTTGGTTGATAAAAAATAAATAATACTACACACACGTACACGTACTCGTACTCGTATTTCGAATT

ATAAATAATACTA A A T GT GTAT AAT
-ATAAATAATACTAAA- -AATAGT ~GTATA---AATA
211510 211520 211530

113680 113690 113700 113710 113720 113730 113740
GAAAATTTCGCCAAAACAAGAAAAACTAATAAGAACATCTAAACCATTCGTCGGCAGCTAGCAATCCAAG

AA ATTTC AR AR TAAT AGAA AT ATT TCG AG
AAATATTTC-———-. -AATAATTTCTTTTAATTAGAA-AT ATT--TCGATA
211540 211550 211560 211570

113750 113760 113770 113780 113790 113800 113810
TGAAGTAATCATGTTTAAAATGAAACGAACGAGAGTAATCAGACGCAAGGCAGCCATTATCAGGGCTTCA

ATG T A AAT AAAC AT AGC TT T AG TTC
—————————— -ATGATAACAATAAAAC TTTT AGCGCTTTTT TTTTCG
211580 211590 211600 211610

113820 113830 113840 113850 113860 113870 113880
'CTTCCAGGAAAAGATTCGCAAACAGATGGAATCGTGTGGCGTGACTCAAATGGGAAACGCAT

A A TTC ARA ATT G A AAT T
TATA--==~ TTC----AAATTATT-GTA TTTT
211620 211630

113890 113900 913910 113920 113930 113940 113950
CAACGCAACAGTCGAATGTGCCGATGGATGTGGATGCGGATATGGGACGCAAAATGTCGGAAGATGGAAT

113960 113970 113980 113990 114000 f14010 114020
GACTGATACATCGAATACGGTCAAACAGCCATCCTGTTCCAAGGATCAAAAGCAATTGTCGCGAAAACAA

114030 914040 114050 114060 114070 114080 114090
AAGCCATCCCCATCCTACAACCACCAGGAGCAGATCGAACAAAGAGCAAAGCGACCAAAGATATGTAAAA

914100 114110 114120 114130 114140 114150 114160
AAAGGTGCAAACAGAAAAGACGAATGCCATCATCGCTCTCCGATGATGGAATTGCCGGCAGAAAGCCGGC

114170 114180 114190 114200 114210 114220 114230
CAARATTAATAAGTATAGCGAACTTAGCTACGGCAGCGAATCCAGCATGCCGTTCGAAATGAAACAGCAG

114240 114250 114260 114270 114280 114290 114300
AGCAATGACAATCAGAATAACAATGACAATGCT! GGATTTGATCGAC. GCCAACG

914310 114320 114330 114340 114350 114360 114370
AGTATGTTATCGGTGGCTATCATCCGGTGGCCATTGGCGATGTATTCGTAAACCGCTATCATGTCTTCAA

114380 114390 114400 114410 114420 114430 114440
AAAGCTGGGCTGGGGTCACTTCTCCACCGTGTGGCTATGCTATGATACCCAGATGGATCGCTACTGTGCC

114450 114460 114470 114480 114490 114500 114510
GTCAAGGTGTCCAAGTCGGCGCAGGTCTACAAGGAAACTGGTATCGATGAGATTATGCTCTTTTCCCAAA

14520 114530 114540 914550 114560 114570 114580
TGAGCCTACACGATCAGCATAAGTACAGAAGCCACGTGGTCGGTTTCTACGATTTCTTTGAAATTACCGG

114590 114600 114610 114620 114630 114640 114650
ACCGCACGGAAGGCACATTTGCCTGGTCCTAGAGGTTCTCGGTGACAATTTGCTAAAAGTCATCGAAAGA

114660 114670 114680 114690 114700 114710 114720
TGCTTTTACAAAGGTATGCCCATTTCCAATATCAAGCAAATTGCCCAGCAGGTGCTCACGGGCCTAAAGT

114730 114740 114750 114760 114770 114780 114790
TTCTGCACGAAGAGTGCGGGATCATACACACCGATCTAAAGCCGGAGAATGTGCTCCTCGCGTCCAACGA

114800 114810 114820 114830 114840 114850 114860
GGTGTCCGTTCGGACCGAGATCAAGACGGCAATTGAAGTATATTTGAAGGCCAACGAGGGGAAACTAAGT

114870 114880 114890 9114900 114910 114920 114930



CCTAGGTATGT TCGTATAATAGCACACATCTGAACACGTATAAACGTTATAGCTCCAAGAT

114940 114950 114960 114970 114980 114990 115000
GACCAAAACGGCCAAGAGACGGATGCAGGCAAAGTCCAAGAAGGTGATATCGTTTTTCAAGAATCATCGC

115010 115020 115030 115040 115050 115060 115070
CGCATGCTCCGCAGGCAGGGCATCGAGGATCTGCTCTATCTGGCCGAACGTGGCCTCATCGAACCGATTA

115080 115090 115100 115110 115120 115130 115140
CCGCCGCCATGGCCGTCTCCGATAACTTACCATTCATTCCCTTCGGCTTCGAC! TTTATGATGATGAG

115150 115160 115170 115180 115190 115200 115210
CGATGCCGATTGCCGTACGGTGCAGAATTCCAAGTTGCCCG. TGGAGGGCATGGAATACAAATGCGAC

115220 115230 115240 115250 115260 115270 115280
AGGATAAACCTGTGTTTAAAGAGTCCAGAGCTCTTCTTGC 'GTGCTCGATATTATCAAGAATTTGG

115290 115300 15310 115320 115330 115340 115350
ATGAGAAGGAGCTTAGCACTCAGGACAAGCGGAGGCGCTTCACGCAGGCCAGTGGACGTGGCCAGACCAA

115360 115370 115380 915390 115400 915410 915420
AAAGAATGCCAGGTCCCGATTGAGATTGGCATCGAATGCTGCATATACGGTATTTATTCCACATTTCCAT

115430 115440 115450 115460 115470 115480 115490
TCAAATTTGAAAAGCTTAGTTTAAA. TATTGAATTCCTCTTGCATTTGAATATTTTGTAG

115500 115510 115520 115530 115540 115550 115560
TCTACTTCTAGTCGTCTTTATGAACGATTTCAATTCTCTGCTAATCAGAATGTTAATTCTAAAGCTTGTC

115570 115580 115590 115600 115610 115620 915630
GCATTTCTTATTAGAATAGCATTAGATGTTTTGTGCGTACTCATCAAAAATTCCCAAATTGAATTAACCA

115640 115650 115660 115670 115680 115690 115700
TTTCTTTTTCACCTTCCAAAGACTGGAACCGGTTGGCGATCGAACAGAAAAATCAATTTGAACGATATTT

115710 115720 115730 115740 115750 115760 115770
ACCCCATCGATCCGGCCAACAACGAATGCGATGTACGGGTGAAGATAGCCGACTTGGGCAATGCGTGTTA

115780 115790 115800 115810 115820 115830 115840
TTTCCATCATCACTTCACCGACGACATCCAGACCA. CGGGCCTTGGAGGTGATACTCGGTGCG

115850 115860 115870 115880 115890 115900 115910
GGATATTGCGAGACCGCCGATATCTGGAGCGTGGCCTGTCTGTTGTGGGAGCTGGCCACCGGGACCTATC

115920 115930 115940 115950 115960 115970 115980
TATTCGATACCCATTCGAAAAGGGGCAAATACAATCTGGATGAGGTCCATATAGCGAAAATCGTCGAAAC

115990 116000 116010 116020 116030 116040 116050
CTGTGGTCGCATACCGTGGTATCTCATCCGCAAAGGCAAACACTCGAGGAATTTCATCAATAGCGCCGGC

116060 116070 116080 116090 116100 116110 116120
ARACTATGCAACATAGAAACCCTGAAGCCCCTTAAACTGGCCAATATCTTAATCAGATGGTACGGATGGA

116130 116140 116150 116160 116170 116180 116190
GGACTCGCCAATCCACGGAATTCGTTAATTTCCTGATGCCCATGCTGCAGACCAATCCTTTGTCTCGCAT

116200 116210 116220 116230 116240 116250 116260
ATCCGCAAGCAAAGCCTT CACTACTTATGCAACATTGCTCTTCCTGGCATTGACATTGACAGT

116270 116280 116290 116300 116310 116320 116330
TACTACTATTATAGTGTACGTGAAATCAAGGACTGCACACATACCAAGAGTGAAAG, TAGCGATGAGG

116340 116350 116360 116370 116380 116390 116400
ACAGCAGCAGCTGCAGTTCCATAGACAGCAGCGAATTTTCCAGCGACGAGGTCTGCTATGAGGACGATGT

116410 116420 116430 116440 116450 116460 116470
CAACGAAGAAGACATCAAGAAGTTATATTAAAC. TTTATTTAGCCAAAGCACAGCCAGTAACCCAT

116480 116490 116500 116510 116520 116530 116540
ATAAGTAACTCATATAACCCATATTAGATATTTCAAGTTATAATAAAGTGCTCCGGAGGCCATATATATA

116550 116560 116570 116580 116590 116600 116610
CAAATTTATTTCATGTATGTTTATTTAAAACAAAGGTGAAAACAAATTATGATGAGGTTATATTGTATCA



116620 116630 116640 116650 116660 116670 116680
CTTTAACTGAAAGTCCATCTGTCCGTATGAACGTCGAAATCTCAGGAACTATAAAAGCTAGAAGGTTGAG

116690 116700 116710 116720 116730 116740 116750
ATTAAGC 'TCTAGAGACATAGACGCAGTTTCTTGACACATGTTGCCACGCCCGCTCTAACGCC

116760 116770 116780 116790 116800 116810 116820
CTCAATGTGTTGATATTTTTTCACAGTTTTATTAGTCTTGTAAATTTCTATCAATTTGCAAAAAAAAAAA

116830 116840 116850 116860 116870 116880 116890
AAACTGCCACGGC, 'TTGGCGCCCACGCTTTTGAACAATTTTTAAATTTTTTCTC

116900 116910 116920 116930 116940 116950 116960
ATCTTATTCCCCAATATCTATCGATATCCCAGAAAATGATAACATTTCGCGTTCGCATTCACACTAGCTG

116970 116980 116990 117000 117010 117020 117030
AGTAAT TATCTGATAGTCGGGGAACTCTCAATATGTTTATTGATCAATTATTTTAATTATAAATAGT

117040 117050 117060 117070 117080 117090 117100
TAGATGGATAACTTTAAAATAGTTTGGCACTGTTAAGCTTTTGGTATAATGAAATATGGTGTAATTTTAA

A

117110 117120 117130 117140 117150 117160
AGATAAAACC: AATAT TAAAACTACCAATTCTTTTCA. ATTTTACTTTT
AGATAAAACC AA A G AAAATAAAACT CAA T TTTCAAG TATATAATTT CTTTT

AGATAAAACCGAATTAAAAAAAGCCAAAATAAAACTCTCAAATTATTTCAAGTTATATAATTTATCTTTT
211640 211650 211660 211670 211680 211690 211700

117170 117180 117190 117200 117210 117220 117230
ATAAAATGTTTCATTTTATTCGCGTACACATGATGTCAGTAGTAGAACTTTTTACATTTTCGAAACTGGT
AT AAAT TTTCATTTTATT G GTA A ATGATGTCAGTAGTAGAACTTTTTACATTTTCGAAACTGGT
AT-AAATTTTTCATTTTATTTGT ATGTC. AACTTTTTACATTTTCGAAACTGGT

211710 211720 211730 211740 211750 211760 211770

117240 117250 117260 117270 117280 117290
TTAAGGCCTAGTATATAAAAGCATTGGCGCAACACAGCCGCAGTTGCCTCGCACA-==============
TTAAGGCCTA TATATAAAAGCATTGGCGCAACACAGCCGCAGTTGCCTCGCACA
TTAAGGCCT; AAAGCATTGGCGCAACACAGCCGCAGTTGCCTCGCACAGGAGAATTCGGCTAT

211780 211790 211800 211810 211820 211830 211840

117300
ATAGAATTCGGCTAT
ATAGAATTCGG
GATTTACCGCGATAATATCGCCTTGTTTGTTCTTTTCAATACAATAGCAAGAGTCATAGAATTCGG-——~
211850 211860 211870 211880 211890 211900 11910

117310 117320 117330 117340 117350 117360 117370
GATTGACCCCAATAATATCGCCTTGTTTGTTCTTTTCGATGCAATAACAAGAGTCATAGAATTCGGTGAA

TAAA

117380 117390 117400 117410 117420 117430 117440
CACTGTGCACACCTCGAAGCAAAACTCGCACAGGAAGTGCAGGAAAAGTTCCTTTGAGCACTTGATGAGT
CAC GTGCA ACCTCGAAGCA AACTCGCACA GAAGTGCAGGAA AGTTCC TTGAGCACTTGATGAGT
CACGGTGCATACCTCGAAGCAGAACTCGCACAAGAAGTGCAGGAAGAGTTCCCTTGAGCACTTGATGAGT

211920 211930 211940 211950 211960 211970 211980

117450 117460 117470 117480 117490 117500 117510
ATGTCGT TTT TTAGCCAGCTTCCATTCCTTTTCGTGGTCCAACACAATGTTGGTCT
ATGTCGTGGAGTTTCA AGAGTCTT GC AG TTCCATTCCTTTTCGTGG CCAACACAATGTTGGTCT
ATGTCGTGGAGTTTCAAAAGAGTCTTTGCTAGTTTCCATTCCTTTTCGTGGGCCAACACAATGTTGGTCT

211990 212000 212010 212020 212030 212040 212050

117520 117530 117540 117550 117560 117570 117580
TCTTCAGTATTTCGGGTAAATTGGTGAAATCTTCGCCAGAGTTTCGTGCAATGGAGCAAATACGTGTGTA
TCTTCAGTATTTC GG A ATTGG GAAATCTTCGCCA AGTTTCGTGCAATGGAGCA ATACGTGTGTA
TCTTCAGTATTTCAGGCAGATTGGAGAAATCTTCGCCACAGTTTCGTGCAATGGAGCATATACGTGTGTA

212060 212070 212080 212090 212100 212110 212120

117590 117600 117610 117620 117630 117640 117650
GGTGTAAAGTAAGTACACCGCAGTGTTGCCGCGATCCTCAAGCATCTTATCGAACGAAAATATATAGTCG
GGTGTA AGTAAGTACACCGCAGTGTTGCCGCGATCCTC AGCATCTTATC AACGAAAATATATAGTC
GGT AGTACACCGC. 'GTTGCCGCGATCCTCCAGCATCTTATCAAACGAAAATATATAGTCA

212130 212140 212150 212160 212170 212180 212190

117660 117670 117680 117690 117700 117710 117720
CTGATCCGGTTGTGACATAAATCCGAATACTTAATGCATCCATATGCCAGCGACTCTTGGGCGTCCTTCA
CTGAT CGGTTGTGACATAAATCCGAATACTTAATGCATCC TATGCCAGCGACTCTTGGGCGTCCTTCA
CTGATTCGGTTGTGACATAAATCCGAATACTTAATGCATCCGTATGCCAGCGACTCTTGGGCGTCCTTCA

212200 212210 212220 212230 212240 212250 212260

117730 117740 117750 117760 117770 117780 117790
GTTCCTGTGGCGTGAGGACCTTATCGCGGCCACGACTCTCCAATTGCTGCAGGGATCGCTTCATTCCCTC
GTTC TGTGG GTGAGGACCTTATCGCGGCCACGACTCTCCAATTGC GCAG GATCGCTTCATTCCCTC
GTTCTTGTGGAGTGAGGACCTTATCGCGGCCACGACTCTCCAATTGCAGCAGTGATCGCTTCATTCCCTC

212270 212280 212290 212300 212310 212320 212330

117800 117810 117820 117830 117840 117850 117860
ATCCAGCAAATCGGACAGCTTAACCGTATCACCCGATCGAGTCTTAAACTTCTTGCCATCCTCGCCCAGA
TCCAGCAAATCGG CAGCTTAACCGTATCACCCGATCGAGTCTT AACTTCTTGCCATCCTCGCCCAGA
GTCCAGCAAATCGGCCAGCTTAACCGTATCACCCGATCGAGTCTTGAACTTCTTGCCATCCTCGCCCAGA

212340 212350 212360 212370 212380 212390 212400

117870 117880 117890 117900 117910 117920 117930
ACGACGCCAAACTGTACGTGGTCAACACGATGGCTGAGTGGATTTAGGATAGCAGATCGTTCGGCAGCTT
ACGACGCCAAACTGTACGTGGTCAACACGATG TGAGTGGATT AGGAT GC GATCGTTCGGC GCTT
ACGACGCCAAACTGTACGTGGTCAACACGATGAGTGAGTGGATTCAGGATGGCTGATCGTTCGGCTGCTT

212410 212420 212430 212440 212450 212460 212470



5b)

CG32582: melanogaster (above), erecta (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

110 120 130 140 150 160 170
CAAGAGTGCCAGAATCATCAGCAGTATCAACAGTATCAACAGCATCAGCAACACCAGCAACATCGGCAAC
CAAGAGTGCCAGAA
CAAGAGTGCCAG.

280 290

180 190 1100 1110 1120

ATCAGCAACATCA-: GCAACATCGGCAGCAGCAATAGCAACACTATCGCACTAAAATGTG
GCAACATCA GCA CATCG CAGCAGCAA AGCAA AC ATCGCACTAAAATGTG
—---GCAACATCATCAGCAATATCAGCAGCATCGACAGCAGCAACAGCAATACCATCGCACTAAAATGTG
2100 2110 2120 2130 2140 2150
1130 1140 1150 1160 1170 1180 1190

GCGACGGCAATATGAAAACCAGGAACCTATCCGTTGCTGGCGCCACAATTATCAAGCAATCACTCACCTC
CGAC GCA TAT AA A CAGGAACC ATCCGTTGCTGG GC ACAATTATCAAGCAATCACTCACCTC
ACGACAGCATTATTAAGAACAGGAACCCATCCGTTGCTGGTGCTACAATTATCAAGCAATCACTCACCTC

2160 2170 2180 2190 2200 2210 2220
1200 1210 1220 1230 1240 1250 1260
ACCGCAACATCATACGGATATCGATGCCTTGACAGCACTTCAAGT! TATT ACAGTCA
ACCGCA CATCATACGGA ATCGATGCCTTGAC GCACTTCAAGT! TATT ACAGTCA
ACCGCAGCATCATACGGAAATCGATGCCTTGACCGCACTTCAAGTGGAGGAGGTTATTTATACACAGTCA
2230 2240 2250 2260 2270 2280 2290
1270 1280 1290 1300 1310 1320 1330
C TACCAGTTATCAATTAGACACCGAAACAAGCATTGCTCCCAACGTACAAGAGCCAACACTCC

CAAGG AATACCAGTTA CAATTAGAC CCGAA CAAGCATTGCTCCCAACGTACAAGAGCCAACACTCC
CAAGGCAATACCAGTTACCAATTAGACTCCGAATCAAGCATTGCTCCCAACGTACAAGAGCCAACACTCC
2300 2310 2320 2330 2340 2350 2360

1340 1350 1360 1370 1380 1390 1400
AGCAGCAACATACCGCCTATGAGGATCGTACAGTGACAGTCCTGCCACCGTATAATCTATGTATCGGCAA
AGCAGCAACATACCGCCTATGAGGA CGTA AGT ACAGTCCT CC CCGTATAATCTATGTATCGGCAA

AGCAGCAACATACCGCCTAT ACAGTCCTTCCCCCGTATAATCTATGTATCGGCAA
2370 2380 g390 2400 2410 2420 2430
1410 1420 1430 1440 1450 1460 1470

CAAGCAACCACAACCATTCGAGGCTGAGCAACACGAACACGAACACGACCAGGAACAGGAACTGGAACTG
CAAGCAACCACAACCATTCGAGGCTGAG A G ACA GAACA GA CAGGAACAGGAACTGGAACTG
CAAGCAACCACAACCATTCGAGGCTGAGGCTGAGGGACAGGAACAGGAACAGGAACAGGAACTGGAACTG

2440 2450 2460 2470 2480 2490 2500

1480 1490 1500 1510 1520 1530 1540
GAACTGGATCAGGAACAGCAGAAGCAACTGGGGAACACGGGCTATGAGCAGTTCCTGAAGTTGTCCGCTC
GAA CAGGAACAGCAGAAGCAACTGGGGAACACG GCTATGAGCAGTTCCTGAAGTTGTCCGCTC
GAA-————— CAGGAACAGCAGAAGCAACTGGGGAACACGAGCTATGAGCAGTTCCTGAAGTTGTCCGCTC

2510 2520 2530 2540 2550 2560 2570

1550 1560 1570 1580 1590 1600 1610

ATGAATATTCAGAAACTGACAGACGCTCCGCGGCTGCTCTAAATCTCAGCAGTATTGGCGAAAAAGAAGC

ATGAATATTC GAA CTGACAGA GCTCCGCGGCTGCTCTAAATCTCAGCAGTATTGGCGAAAA GAAGC

ATGAATATTCGGAACCTGACAGAAGCTCCGCGGCTGCTCTAAATCTCAGCAGTATTGGCGAAAAGGAAGC
2580 2590 2600 2610 2620 2630 2640

1620 1630 1640 1650 1660 1670 1680
GGCATTGGTCGGTGAATCCAAGACGGATCTTGAAGATCCGCCAGAGTTTCGGATGCTTCGAGAGGTCAGT
GGCATTGGTCGGTGAATCCAAGACGGATCTTGAAGATCC CCAGAGTTTCGGATGCTTCGAGAGGTCAGT
GGCATTGGTCGGTGAATCCAAGACGGATCTTGAAGATCCACCAGAGTTTCGGATGCTTCGAGAGGTCAGT

2650 2660 2670 2680 2690 2700 2710

1690 1700 1710 1720 1730 1740 1750
GCGACAGCGGCGGAGGATCCACGACGAGGACCCAACGCCGATGGAATCAGTAACAAAGGCCGTGAGCCGT
GCGAC GGCGGAGGATCC CGAGGACCCA GCCGATGGAATCAGTAACAAAGGCCGTGAGCCGT
GCGACCAAGGCGGAGGATCCT-~--CGAGGACCCACTGCCGATGGAATCAGTAACAAAGGCCGTGAGCCGT

2720 2730 2740 2750 2760 2770

1760 1770 1780 1790 1800 1810 1820
GAGCGCCATATAATACCACCAGCCTTTAAGCA TGAGGCTTATTTT. AATACGATTGC
GAGCGCCATATAATACCACCAGCCTTTAAGCAAGGTTGAGGCT ATTTTAAGGGTTAGAAATACGATT
GAGCGCCATATAATACCACCAGCCTTTAAGCA. TGA( TAATTTTA. AATACGATTAT

2780 2790 2800 2810 2820 2830 2840

1830 1840 1850 1860 1870 1880 1890
AAGGAACGACACAATCAGAGCTTTTTGTTTTCCACCCAAAAC TGAAAAAAAAAAC

AAGGAACGACAC ATCAGAGCTTTTTGTTTTCCACCCAAAA GAGAA GAAAA
AAGGAACGACACCATCAGAGCTTTTTGTTTTCCACCCAAAA-GAGAATGAAAAC
2850 2860 2870 2880 2890 2900

1900 1910 1920 1930 1940 1950 1960
CACATGGCAGGGGACAATGGAAGAGCCTCAAAACAAGAGATGATTGATTGGTGTTCAGTATCGAAATCAG
CATGGCAGG GACAA GGAAGAGCCTCAAAACAAGAGATGATTGATTGGTGTTCAGTATCGAAATCAG

—-CATGGCAGGTGACAAC CTCAAAACA GATTGATTGGTGTTCAGTATCGAAATCAG
2910 2920 2930 2940 2950 2960
1970 1980 1990 11000 11010 11020 11030

ATTTTTATTTGTGCAAAATAAAAAATGTATCATATTTTATGTTACAATCATTTGAAAGACTCAAAAAACA
ATTTTTATTTGTGCAAAATAAAAA TGTATCATATTTTATGTTACAATCATTTGAAAGACTC AAACA
ATTTTTATTTGTGCAAAATAAAA, 'GTATCATATTTTATGTTACAATCATTTGAAAGACTC---AAACA
2970 2980 2990 21000 21010 21020 21030

11040 11050 11060 11070 11080 11090 11100
ACCGACTTTAGTTCAGCATAGAGTGCTTTCTGTAAAATTGTACTATA-ATACATAAAAAAC.
ACCGACTTTAGTTCAGCATAGAGTGCTTTCTGTAAAATTGTACTATA ATACAT

ACCGACTTTAGTTCAGC. 'GCTTTCTGTAAAATTGTACTATACATACAT == ————-==————mm
21040 21050 21060 21070 21080 21090
91110 91120 91130 11140 11150 91160 11170

ACAAAAAAAAAAATACATTTAAATGATCTCAAAGTTACTTAAAACATATTTTTTGTGTATAATTTTTTTT
ARAAAAAATACATTTAAATGATCTCAAAGTTACTTAAAACATATTTTTTGTGTATAATTTTTTTT
————— -AAAAAAAATACATTTAAATGATCTCAAAGTTACTTAAAACATATTTTTTGTGTATAATTTTTTTT

21100 21110 21120 21130 21140 21150
11180 91190 11200 11210 11220 11230 11240
ATGAAAACTTTACAAAATCCTAAAAACGCAAAACAAACAAAAAAAATAATGAATGAAGGAGTCGTCCTGC
ATGAAAACTTTACAAAATCCTAAAAACG AAAA AAAC AAA AATGAA G AGGAGTCGTCCTGC
ATGAAAACTTTACAAAATCCTAAAAACG-AAAAAAAACH T GTCCTGC
21160 21170 21180 21190 21200 21210
11250 11260 11270 11280 11290 11300 11310
GCTGATTTTAAAAAGTAGCAAACTAAGAGT TGAAT: TTTGAAACAAAGAACGCCGC
GCTGATTTTAAAAAGTAGCAAACTA. TGA TAATATGTTTGAAACAAAGAACGCCGC
GCTGATTTTAAAAAGTAGCAAACTAAGAGTATATAT-~-TGACTAATATGTTTGAAACAAAGAACGCCGCG
21220 21230 21240 21250 21260 21270 21280
11320 11330 11340 11350 11360 91370 11380
AAAGAAACAGATACA. TTTCCGAATTACCATT 'GCATGGTCATGTGCAAATAGGATTA
AAAGAAACAGATACA. TTTCCGA TTACCA T ‘ATGGTCATGTGCAA TAGGATTA
AAAGAAACAGATACAATATAGTTTTCCGATTTACCA-TTAGATATGCATGGTCATGTGCAAGTAGGATTA
21290 21300 21310 21320 21330 21340 21350
11390 11400 11410 11420 11430 11440 11450
AGCCATTTTTTTT ACAGCCCTTGCGTAAGGCTAC: AATAATACGTTAGTTTT.
AGCCATTTTTTTT ATATAACAGC TTGC TAAGGCTACA AATGTATAGAAATAATA GTTAGTT TA
AGCCATTTTTTTT-ATATAACAGCTTTTGCATAAGGCTACACA. AATA TTAGTTAT.
21360 21370 21380 21390 21400 21410 21420
11460 11470 11480 11490 11500 11510

TTTTATTCAAGCTCTCAAGCTTAATCTTCATTTAGCAACTGTGCTGAGCAGTCGAA-
TTTTATTCAAGCTCTCAAGCTTAATCTTCATTTAGCAA GTGCTGAGCAGTCGA
TTTTATTCAAGCTCTCAAGCTTAATCTTCATTTAGCAAGAGTGCTGAGCAGTCGAGGGTAGAGCCAAGTC

21430 21440 21450 21460 21470 21480 21490
11520 11530 11540 11550 11560 11570
GGAA CAAGTTGCCAACT~-~-~-~-AGTTTAGATTGCTGGCTGGAGTTAGCGCTGATATGG
GGG A G CAAGTTG CAAC TTGCTGGCTGGAGT A GCTGATAT
AGCAGCAGCGGGTACGACAAGTTGACAACCATGCAGTTTAGATTGCTGGCTGGAGTGAATGCTG}\TATGG
21500 21510 21520 21530 21540 21550 21560



11580 11590 11600 11610 11620 11630 11640
AGCTAAGGTGCGATAAGGTGACTTCGAGCACCTGTCTGGCGAGGAGCTGAAAATGAAATTCATTTTTTTT
GATAAGGT ACTTCGAG AC CTG GAGGAGC GAAA TGAAATTCA

~GATAAGGTAACTTCGAGAAC-~~~CTGATGAGGAGCCGAAAGTGAAATTCAAAA~ T
21570 21580 21590 21600 21610 21620
11650 11660 11670 11680 11690 11700 11710
TTGTTCATTGATTTCGATATCCTGTCGT! GCGAGTGTTGTGAGGTGAGGAGGGCAA 'GAG
TTGTT ATTGA TTCGA A CCTGTC TGGGAGCGC A GAGGTGAGGAGGG
TTGTTTATTGAATTCGAAAACCTGTCAT 'GC. T
21630 21640 21650 21660 21670
11720 11730 11740 11750 11760 11770 11780
GGAGC TTGTGTGTTAAGCG. TTTTTGTCTATCCATTCGCAATCATAGTGGCAAAAA

AGCGT A GATCTTGTGTGTTA GCGATGGTTTTTGTCTATCCATTCG AT TAGTGGCAAAAA
==AGCGT---ATGATCTTGTGTGTTACGCGATGGTTTTTGTCTATCCATTCGT-ATTGTAGT
21680 21690 21700 21710 21720 91730

11790 11800 11810 11820 11830 11840 11850
TGGATATGTAAGTAATTGAATTAAGCATGTGTCGAATGATCCACCGTTAATTAAATTATTGATTACTGAT
TGGATATGTAAGTAATTGAATTAAGCATGTGTCGAATGATCCACCGTTAATTAAATTATTGATTACTGAT
TGGATATGTAAGTAATTGAATTAAGCATGTGTCGAATGATCCACCGTTAATTAAATTATTGATTACTGAT

21740 21750 21760 21770 21780 21790 21800
11860 11870 11880 11890 11900 11910
TTAAATTCATTAGTATTAAAAATGCTTATA-———-' TATATTATGATATGAATACAACTGGTATGTAATTA
TTAAAT CATTAGTATTAAAAATGCTTATA TATATTATGATATGAATACAACTGGTATGTAATTA
TTAAATGCATTAGTATTAAAAATGCT TATATTATGATATGAATACAACTGGTATGTAATTA
21810 21820 21830 21840 21850 21860 1870
11920 11930 11940 11950 11960 11970 11980

GCCATTTCTGCATCCACCGAAGACAAGCTCGAACACATCAAATGTCCAAAACTGTAAGAAATTATACATA

GCCATTTCTGCATCCACCGAAGACAAGCTCGAACACATCAAATGTCCAAAA TGTAAGAAATTATACATA

GCCATTTCTGCATCCACCGAAGACAAGCTCGAACACATCAAATGTCCAAAATTGTAAGAAATTATACATA
21880 21890 21900 21910 21920 21930 21940

11990 12000 12010 12020 12030 12040 12050
AATGCAGAAGAAATAGCATACCGATTTATTTTTCGATCGAAGTAAAGAGGTAAAGATAACTAAAATGTAT
AATGCAGAAGAAATA CATAC GATTTATTTT CGATC AA TAAA AGGTAAAGATAACTAAAATGTAT
AATGCAGAAGAAATAACATACAGATTTATTTTCCGATCTAAATAAAAAGGTAAAGATAACTAAAATGTAT

21950 21960 21970 21980 21990 22000 22010

12060 12070 12080 12090 12100 92110 12120
TCTGAATGTAAAACAGCCTAATTAAAATTATCTAATTAGTAATAATACGATTACACACACACACACATAT
TCTGAATGTAAAACAGCCTAATTAAAATTATCTAATTAGTAATAATA GATTACAC

TCTGAATGTAAAACAGCCTAATTAAAATTATCTAAT ATA. 'GATTACAC:

22020 22030 22040 22050 22060 22070
92130 12140 12150 12160 12170 12180 12190
TTACCA
ATATATATTTACCA
TTACCA
22080
12200 12210 12220 12230 12240 12250 12260
TAATATAAC. T CTCTAA. TGACTACAGCAAATACGCATTTTTTGATTTTTTGTT

AATAATATAACATATTTATGCTCTAAAGTA ATA GACTACA CAAATACGCATTTTTTGATTTTTTGTT
AATAATATAACATATTTATGCTCTAAAGTACATACGACTACAACAAATACGCATTTTTTGATTTTTTGTT
22090 22100 22110 22120 22130 22140 22150

12270 12280 12290 12300 12310 12320 12330
CGTAGATAAGATAAGTTAATGTGAAAAGAATAACATGATTGCATACTAAAAAGTTCCACAACAATGAAAG
CGTAGATAAGATAAGTTAATGTGAAAAGAATAACATGATTGCATACTAAAAAGTTCCACAACAATGA AG
CGTAGATAAGATAAGTTAATGTGAAAAGAATAACATGATTGCATACTAAAAAGTTCCACAACAATGACAG

2160 22170 22180 2190 22200 2210 2220

912340 12350 12360 12370 12380 12390 12400
TTGAATTTTATTTCGAGAGCTAAGAAAACCAGCAACAAAAATATTTTAAAGCTGTAGACTTAAAAATATT
TTGAATTTTATTTCGAGAG TAAGAAAACCAGCAACAAAAATATTTTAAAGCT TAGACTTAAAAATATT
TTGAATTTTATTTCG. CAGCAACAAAA 'TTTAAAGCTATAGACTTAAAAATATT

22230 22240 22250 22260 22270 22280 22290

12410 12420 12430 12440 92450 12460 12470

ATTATTAAAGATCACTAATGAATATGGTT! AA. 'GGAGAGTAAATATAATAAATTCAAATTT

ATTATTAAAGATCACTAATGAATATGGTTGGCAAATATAGGTGGAGAGTAAATATAATAAATTCAAATTT

ATTATTAAAGATCACTAATGAATATGGTTX AA. 'GGAGAGTAAATATAATAAATTCAAATTT
22300 92310 22320 22330 92340 22350 22360
12480 12490 12500 12510 12520 12530 12540

ACCCGAAAGTCTTTGATTTCAAAATTCTAGCAGCCGAATAAGTTAAATTCAGCAATATAATTTCAATCAG

A CCGAAAGTCTTTGATTTCAAAATT TAGC GCCGAATAAGTT AATT A CAATATAATTT AATCAG

AACCGAAAGTCTTTGATTTCAAAATTGTAGCTGCCGAATAAGTTCAATTAAACAATATAATTTGAATCAG
22370 22380 22390 22400 22410 22420 22430

12550 12560 12570 12580 92590 12600 12610
AGATGCAATTTTAAAAAACAAATAACTTTCCTGTCATGGGCACAAAATTCGAAGAATTCTAGAARAGCAG
AGATG AAT TTA AAAACAAATA CTTTC TGTCATGG AC AAATTCGAAGAATTCT AAAAGCAG
AGATGTAATATTACAAAACAAATATCTTTCTTGTCATGGATACGAAATTCGAAGAATTCTGAAAAAGCAG

02440 92450 02460 22470 22480 02490 22500

12620 12630 12640 12650 12660 12670
CAAGAATGATTGGTTTTAAAATTTTGACTTGGATT-~--TTTGTATTTATATGCCTAC-CATAT--AATAT
CAAGAAT ATTGGTTTTAA ATTTT ACTTGGATT TT T T T TATGCCTAC CATAT AATAT
CAAGAATTATTGGTTTTAATATTTTAACTTGGATTGCATTCTTGTATTTATGCCTACACATATACAATAT

22510 22520 22530 22540 22550 22560 22570
12680 12690 12700 12710 12720
CGTGCAGAAGAGGCAAA———TG————GT—AT————AAT GAAAC CTTTT
GTGCAGAAGAGGCAAA TG AT AAAA CGA AC TTTTGGAGA
TGTGCAGAAGAGGCAAAAATTGACACGTCATGAGGAAAAAATTCGCACCCTATAATTTACTTTTTGGAGA
22580 22590 22600 22610 22620 22630 22640
12730 12740 12750 12760
TGGATTAATTCGATTTC. TGAATTC““ TTCT
TGGAT AATT G TTTCAGGAAAA T TT TTC
TGGATCAATTTGTTTTCAGGAAAACTCGTTTATAACTGGAACAAAAGACAACTTACCGTGTTTACTTTCG
22650 22660 22670 22680 22690 22700 22710
12770 12780 12790 12800 12810
TGATT TCGGAACCCT-~—~- TTTTGGGACCCAAACCAAAACAACT —————==—===—————
T AT G AACTC AAC T T TG AC ACA AAC
TTATATTGGCCAACTCAAAAGCTTGATAATCCTGATACTGGAGCAATTCGAACGTTGATTGCAGTTAAGC
22720 22730 22740 22750 22760 22770 22780
12820 12830 12840 12850 12860 12870 12880

—-AAAATCAACTGTAAACGATGAATCAATCAACAACTGCACACCCATCAATCGTGCTTGTGAGGCAAAAT

AAAATCA CT TAAACGATGAATCAAT CAACTGCACACCCATCAATCGTGCTTGTGAG CAAAAT

ARAAAATCAGCT-TAAACGATGAATCAAT---CAACTGCACACCCATCAATCGTGCTTGTGAGTCAAAAT
22790 22800 22810 22820 22830 22840 22850

12890 12900 12910 12920 12930 12940
TTCCAGTTCACACCATGCAGGATTTCACAAACAGCTTCGTTTATGCGGAGAACAG-ACTCTTT-~~TACA
TCCAGTTC CACCATG AG ATTTCACAAACAGCTTC TTATGCGGAGAACAG A T T T TA A
GTCCAGTTCTCACCATGTAGCATTTCACAAACAGCTTCAATTATGC 'TTATGCGTATA

22860 2870 22880 22890 22900 22910 22920

12950 12960 12970 12980 92990 13000 13010
CAT-TGAATAATTATAGGACAGTTTTAAAAAAACATCGCAAAAACAACGGAAACTTTATCAAGTTTACAA
CAT TG T T ACA T AA ACATC CAA AA AAC GAAACTTTATC GTT ACAA
CATATGCGGCTCTTTTAAACATTCAATAAGCTACATCTCAACAAGAACCGAAACTTTATCCGGTTCACAA

22930 92940 22950 22960 92970 22980 22990

13020 13030 13040 13050 13060 13070 13080
TATTGTACATCTAAAACGGTTAACGGTTTTACAATCACACGAAAAAAAACAAACCAATGGACTAAARAAA
TATTGTA ATCTAAAACG TTAACGGTTTTACAATCACA AAAA C ACCAAT GAC AAAAAAA
TATTGTAAATCTAAAACGATTAACGGTTTTACAATCAC 'C--ACCAATTGACAAAAARAA

23000 23010 23020 23030 23040 23050

13090 93100 13110 13120 93130 13140 13150
ACGCAAAAACCTGTTTTTTTTTAGTAAGACAAAGCGCTTTTAAGGTTTTATAAAAATGACAAAAAGTAAA
A C AAAC TTTTTTT AGACAAAGCGCTTTTAA GTTTT TAAAAATGACAAA AGTAAA
AACCGTAAAACA. TTTTTT ' TAAGACAAAGCGCTTTTAACGTTTTTTAAAAATGACAAACAGTAAA

23060 23070 23080 23090 23100 23110 23120

13160 13170 13180 13190 13200 13210 13220



TGGTCGAGCTATTTTGTAAATTTCCTTCAGTTTTAGTTACTCCACGAAACCATCGAGAAAATTATCTTCC

TGGTCGAG TATTTTGTAAATTTCCTTCA TTTA ACTCCA GAAAC TCGAGAAAAT ATCTTCC

TGGTCGAGATATTTTGTAAATTTCCTTCA~-~-TTTA~-~-~ACTCCATGAAACTTTCGAGAAAATGATCTTCC
23130 23140 23150 23160 23170 23180

13230 13240 13250 13260 13270 13280 13290
CCAAATGCCCTATGCTT-~-CGGTCCTAAAGCAAAATTTAATTTGGTTTTCAAAAAAAGGTCAAATAGTAA
CC  ATGCCCTATGCTT C GTCCTAAAGCAAAATT AATTTGGTTTTC AG T TA TAA
CCTCATGCCCTATGCTTTTCAGTCCTAAAGCAAAATTCAATTTGGTTTTCG=~~~~, -AGTTATCTTACTAA
23190 23200 23210 23220 23230 23240 23250

13300 13310 13320 13330 13340 13350 13360
ARATAATAAAARAACCAACCTTTCGACACCCTCGATACTTTAACCGACTGACAATAACATAGTTAATTATG
AA TAA AA AAACCAACCTTTCGA ACCCTC ATACTTTAACCGACTGACAATAACATAGTTAATTATG
AACTAA-AAGAAACCAACCTTTCGAAACCCTCAATACTTTAACCGACTGACAATAACATAGTTAATTATG

23260 23270 23280 23290 23300 23310 23320

13370 13380 13390 13400 13410 13420 13430
ATAAAAAGTAATATATTCTGTTATATTTGAATAAAGAGTGCTGTAATTATCAAAACATATAATCAATTTT
ATAAAAAGTAATATATTCTGTTATATTTGAATAAAGAGTGCTGTAATTATCAAAACATATAATCAATTTT
ATAAAAAGTAATATATTCTGTTATATTTGAATAAAGAGTGCTGTAATTATCAAAACATATAATCAATTTT

23330 23340 23350 23360 23370 23380 23390

13440 13450 13460 13470 13480 13490 13500
TAACTGTCTACAAACAAACCAAAAATTGGATTGTTAATTGCATTGCTTTAATATAATGATGTTCAAAGTT
TAACTGTCTACAA CAAACCAAAA TT GATTGTTAATTGCATTGCTTTAAT TAATGATGTTC AAGTT
TAACTGTCTACAA-CAAACCAAAAGTTTGATTGTTAATTGCATTGCTTTAATTTAATGATGTTCGAAGTT

23400 23410 23420 23430 23440 23450 23460
13510 93520 13530 13540 93550 13560
ATGTTTACT! TGTTGTTTCGTTTTGGTAATTTTT! GCACATGCAATTAATAGATTATTT
AT TTACTG TGTTGTTTCGTTTTGGTAATTTTTGGCGCACATGCAATTAATAG TTATTT
ATA-TTACTGTGTTGTTGTTGTTGTTTCGTTTTGGTAATTTTTGGCGCACATGCAATTAATAGGTTATTT
23470 23480 23490 23500 23510 23520 23530
13570 13580 13590 13600 13610 13620 13630

TTCTTATTTTATTGGTATTCCTTTAATGCTGATACATTTGTTTTTAAAGTTGTTTTGATGATCTCATTAT

TTCTTATTTTATTGGTATTCCTTTAATGCTGATACATTTGTTTTTAA GTTGTTTTGATG T TC T AT

TTCTTATTTTATTGGTATTCCTTTAATGCTGATACATTTGTTTTTAATGTTGTTTTGATGCTTTCTTCAT
23540 23550 23560 23570 23580 23590 23600

13640 13650 13660 13670 13680 13690 13700
CGGGCGCAAGTCCTACAAGTAGGGATAGCCCATGTTGCGTCCTCCTGCCGCCGTTACCGTTGCTGCACCA
CGGG GCAA TCCTACAAGTAGGGATAGCCCATGTTGCGTCCT CTGCCGC GTTACCGTTGCTGCACC
CGGGTGCAAATCCTACAAGTAGGGATAGCCCATGTTGCGTCCTGCTGCCGCTGTTACCGTTGCTGCACCG

23610 23620 93630 23640 23650 93660 23670
13710 13720 13730 13740 13750 13760 13770
T ATTCTGTGCATATTGT TGCCCATTGCTGGGCCAGCGGTGATCATCAGTTGTGGCT
TGGATAATTCTGTGCATATTGT AT CCCATTGCTGGGCCAGCGGTGATCATCAGTTG GGCT
T ATTCTGTGCATATTGT! TCCCATTGCTGGGCCAGCGGTGATCATCAGTT T
23680 23690 23700 23710 23720 23730 23740
13780 13790 13800 13810 13820 13830 13840

CCATCTGAATAATGTTTTTGTGCTCAGTGGAATCGTCCTCCTTCTCGCGCTGAGCCTCGTTCAACTCCAG

CCATCTGAATAATGTTTTTGTGCTCAGT GA TCGTCCTCCTTCTCGCGCTGAGC TCGTT AACTCCAG

CCATCTGAATAATGTTTTTGTGCTCAGTTGAGTCGTCCTCCTTCTCGCGCTGAGCTTCGTTTAACTCCAG
23750 23760 23770 23780 23790 23800 23810

13850 13860 13870 13880 13890 13900 13910
TTTGTCCACCTTTGTTGTGTATTCGCGCAGAACCTGAAAAACATACACCAAATTAATATGCCATCCAGTA
TTTGTCCACCTTTGTTGTGTATTC CGCAGAACCT A AA ATACACCAAATTAATATG CAT CAGTA
TTTGTCCACCTTTGTTGTGTATTCCCGCAGAACCTAGATAATATACACCAAATTAATATGGCAT-CAGTA

23820 23830 23840 23850 23860 23870 23880

13920 13930 13940 13950 13960 13970 13980
GCTATGCTATGAAATGGATGTACCTGAATCAAATAGGGCATGGCAAAGTCAACGATTTTGTGTTTCCAGG
GCTATGC ATGAAATGGATGTACCTG AT AAATAGGGCATGGCAAAGTC ACGATTTT TGTTTCCAGG
GCTATGCAATGAAATGGATGTACCTGGATTAAATAGGGCATGGCAAAGTCCACGATTTTATGTTTCCAGG

23890 23900 23910 23920 23930 23940 23950

13990 14000 4010 14020 14030 14040 14050
CCAACTCCAAGATAACATCAGGGCGCAGCAAGTCGTAACACTGGAAATTCATACATACATATTAATAAAA

CCAACTCCAA AT ACATCAGGGCGCAGCAAGTCGTA CACTG AAATTCATACA A ATATTAAT AAA
CCAACTCCAAAATGACATCAGGGCGCAGCAAGTCGTAGCACTGTAAATTCATACAGATATATTAATGAAA

23960 23970 23980 23990 24000 24010 24020
14060 14070 14080
—————— -ACAATTAAAATTT TTATTACTC----TGCTAGCACC
A TT A ATTT TTAT A TC T CT ACC
GAGCTCATCTTTCACATTTTTCGGACACTGCTGTGGCTTTAATTGAATTATCATTCATTATTCTTCGACC
24030 24040 24050 24060 24070 24080 24090
14090 14100 14110 14120 14130 14140 14150

CACCTGATAAAGACAAGCTGCAAAACAATCGTAAGCGTCACGTTCTAGGAACCAACCCAACAACTCTTCG
CACCTGATAAAGACAAGCTGCAAAACAATCGTAAGCGTCACGTTCTAGGAACCAACCCAACAACTC TCG
CACCTGATAAAGACAAGCTGCAAAACAATCGTAAGCGTCACGTTCTAGGAACCAACCCAACAACTCCTCG

24100 24110 24120 24130 24140 24150 24160
14160 14170 14180 14190 14200 14210 14220
GCAATATCTTGCTTGCAAGATTCGGCGGCGTACTCCATAGCATCCTTGTAGAGTTTATCCTTTTTGCAGA
GCAATATCTTGCTTGCAAGATTCGGCGGCGTACTCCATAGCATCCTT TT TCCTTTTTGCAGA
GCAATATCTTGCTTGCAAGATTCGGCGGCGTACTCCATAGCATCCTTGTAGAGTTTGTCCTTTTTGCAGA
24170 24180 24190 24200 4210 24220 24230
14230 14240 14250 14260 14270 14280 14290
GCTCAACGCTCTGTTTCCAGC TATTTCCTAAAATTGCAATGCAAAAATATTGTATAAGCTTAAAGTG
GCTCAACGCTCTGTTTCCAGCG TTATTTCCTA AT AATG AA A T TTGT TTA GTG
GCTCAACGCTCTGTTTCCAGCGGTTATTTCC TAATG-AACATTTTTGTCAGTTTTTATTGTG
24240 24250 24260 24270 24280 24290
14300 14310 14320 14330 14340 14350 14360

CATACATGCAGC--ATATGGCTCTCACTCACCCTTGTACAAGTAGGCGGCAATCCTACGGAATTCGGTAA
CA A AT CA C ATATGG TC ACTCACCCTTGTACAAGTAGGCGGCAATCCTACGGAATTCGGTAA
CAAATATACACCAAATATGG-TCA-ACTCACCCTTGTACAAGTAGGCGGCAATCCTACGGAATTCGGTAA
24300 24310 24320 24330 24340 24350 24360

14370 14380 14390 14400 14410 14420 14430
GTTCGTGCTTTTCGAGTTTCTGTGCCAACGCAATGTTGTCAAAGTTATCAAATCCATCGATCGAATTGCG
GTTCGTGCTTTTC AGTTTCTGTGCCAACGCAATGTT TCAAAGTT TCAAATCCATCGATCGA TTGCG
GTTCGTGCTTTTCAAGTTTCTGTGCCAACGCA. TTATCAAAGTTGTCAAATCCATCGATCGAGTTGCG

24370 24380 24390 24400 94410 04420 24430

14440 14450 14460 14470 14480 14490 14500
CAGACCCTGGTAGTCCTCCTCGTCGATTAAGAGTCCGTTCAGGGCTTCGTTGATTGCCTTGTTATT
CAGACCCTGGTAGTCCTCCTCGTC ATTAAGAGTCCGTTCAGGGCTTCGTT ATTGCCTTGTTATTGAGA
CAGACCCTGGTAGTCCTCCTCGTCTATTAAGAGTCCGTTCAGGGCTTCGTTAATTGCCTTGTTATTGAGA

24440 24450 24460 24470 24480 24490 24500

14510 14520 14530 14540 14550 14560 14570
GATTGGACTGAACGCAGATAAGGCTTGACGAGTGGCAAATAGCCGGTTTTGGAGAAGTAACTAACAGCAC
GATTGGACTGAACGCAGATAAGGCTTGACGAG GGCAAATAGCCGGT TTGGAGAAGTAACTAACAGCAC
GATTGGACTGAACGCAGATAAGGCTTGACGAGGGGCAAATAGCCGGTCTT! GAAGTAACTAACAGCAC

24510 24520 24530 24540 24550 24560 24570

14580 14590 14600 14610 14620 14630 14640
GAGTGTGATCCATCCTGGGTGCCAGCACGAGCAGCATGTCGTTCAACAGCAGCGGCTTGAAGTCCAAATA
GAGTGTGATCCAT CTGGGTGCCAGCACGAG AGCAT TCGTTCAACAGCAG GGCTTGAAGTCCAAATA
GAGTGTGATCCATTCTGGGTGCCAGCACGAGGAGCATATCGTTCAACAGCAGAGGCTTGAAGTCCAAATA

24580 24590 24600 24610 24620 24630 24640
14650 14660 14670 14680 14690 14700 14710
GAATTCGATAGCCTT AGCTCAATGTT TACCTTGGTGATAATGTCCTTAAAGTGCCCCTCG

GAATTCGAT GCCTTGTAGTACA CTCAATGTTGGC ACCTTGGTGAT ATGTCCTT AAGTG CCCTC
GAATTCGATGGCCTTGTAGTACAACTCAATGTTGGCCACCTTGGTGATGATGTCCTTGAAGTGGCCCTCA
24650 24660 24670 24680 24690 24700 24710

14720 14730 14740 14750 14760 14770 14780
CGCCACGCCTCCGTGGGATGAGCCATCATGGCCAGGACGGCGTTATCGTACTCCTCGTACTTATCGTACA
CGCCACGCCTCCGTGGGATG GCCATCATGGCCAGGAC GCGTT TCGTACTCCTCGTACTT TC TACA
CGCCACGCCTCCGTGGGATGGGCCATCATGGCCAGGACAGCGTTGTCGTACTCCTCGTACTTGTCATACA

24720 24730 24740 24750 24760 24770 24780

14790 14800 14810 14820 14830 14840 14850
GGAACACCAGCTCCGACCACAAGTGAGCCGATTCAGCGGCACGCAGAACTTTTGGAATGTTAACGCGAGA
GGAA ACCAGCTCCGACCACAAGTGAGCCGATTCAGCGGCACGCAGAACTTTTGGAATGTTAACGCGAGA



GGAATACCAGCTCCGACCACAAGTGAGCCGATTCAGCGGCACGCAGAACTTTTGGAATGTTAACGCGAGA

24790 24800 24810 24820 24830 24840 24850
14860 14870 14880 14890 14900 14910 14920
CCAGAACAGCTCCAAGTGTTCGCGCATTTTGGAAGGTTTGAATTTTGAATAAAGTATAGCTAATTCGGTG
CCAGAACAGCTCCAAGTG TC CGCATTTTGGAAGGTTTGAATTTTGAATAA TAATTCGGTG
CCAGAACAGCTCCAAGTGCTCTCGCATTTT A TTGAATTTTGAATAA. TAATTCGGTG
24860 24870 24880 24890 24900 24910 24920
14930 14940 14950 14960 14970 14980 14990

AACATTCCCATGTGCGCACGTTCCAGCCCCAAAGCCGACTCGAGTAGCGCAATCAATTCATCGAAGTATC
AACATTCCCATGTGCGCACGTTCCAG CCCAAAGCCGACTCGAGTAGCGCAATCAATTCATCGAA TATC
AACATTCCCATGTGCGCACGTTCCAGTCCCAAAGCCGACTCGAGTAGCGCAATCAATTCATCGAAATATC

24930 24940 24950 24960 24970 24980 24990
15000 15010 15020 15030 15040 15050 15060
CACGGTTTT TAATCAGATCCTCTAGCTCATCGGCATGCACCACAATGTGCAGGCCGCACAT

C CGGTT TGATAGTA TTAATCAGATCCTC AGCTCATCGGCATGCACCACAATGTGCAG CC CACAT
CCCGGTTCTGATAGTAATTAATCAGATCCTCCAGCTCATCGGCATGCACCACAATGTGCAGACCACACAT
25000 25010 25020 25030 25040 25050 25060

15070 15080 15090 15100 15110 15120 15130
CTGAGCTAGCCTAAACTCCTCGGCGTCCACGCAGGCGAAGCACACCTCCTTCCATGTGCGCGTTGAGTTG
CTGAGCTAGCCTAAACTCCTCGGCGTCCACGCAGGCGAA CACACCTCCTTCCATGTGCGCGTTGAGTTG
CTGAGCTAGCCTAAACTCCTCGGCGTCCACGCAGGCGAAACACACCTCCTTCCATGTGCGCGTTGAGTTG

25070 25080 25090 25100 25110 25120 25130

95140 15150 15160 15170 15180 15190 15200
GCTTTCCGCGCCGAGTCCACGGCCCCTTGGAACTCCTTCAGGTAGACCAAAGTGATGGCCAGACGGGCAA
GCTTTCCGCGCCGAGTCCACGGCCCCTTGGAACTCCTTCA GTAGACCAAAGT ATGGCCAGACG GCAA
GCTTTCCGCGCCGAGTCCACGGCCCCTTGGAACTCCTTCAAGTAGACCAAAGTAATGGCCAGACGAGCAA

25140 25150 25160 25170 25180 25190 25200

15210 15220 15230 15240 15250 15260 15270
AGTTGCTCACATTGTTGTACAGTAGCTTCGCTGCATCGTACATGCCGTCGCTGAAGCAACGGTTGCCAAT
AGTTGCTCACATTGTTGTACAG AGCTTCGCTGCATCGTACATGCCGTCGCTGAAGCAACGGTTGCCAAT
AGTTGCTCACATTGTTGTACAGAAGCTTCGCTGCATCGTACATGCCGTCGCTGAAGCAACGGTTGCCAAT

25210 25220 25230 25240 25250 25260 25270
15280 15290 15300 15310 15320 15330 15340
CTTCTGGATATCGGCATGGTTGGGACCCGAAATGAACTCCTCCAGATCGGCCAGACGTCCAGTGCGCGCA
CTTCTGGATATCGGCATGGTT! CCGAAATGAACTCCTCCAGATCGGCCAGACGTCCAGTGCG GCA
CTTCTGGATATCGGCATGGTTGGGACCCGAAATGAACTCCTCCAGATCGGCCAGACGTCCAGTGCGAGCA
25280 25290 25300 25310 25320 25330 25340
15350 15360 15370 15380 15390 15400 15410

TAGGCATAGATCAATTCGCTCTCGATGTAAGATTCGCGCGCCTTCTTGCGTGCCATTTGCAGATAGCGAA

TAGGCATA ATCAATTCGCTCTCGATGTAAGATTCGCG GCCTTCTTGCGTGCCATTTGCAGATAGCGAA

TAGGCATAAATCAATTCGCTCTCGATGTAAGATTCGCGTGCCTTCTTGCGTGCCATTTGCAGATAGCGAA
95350 25360 25370 25380 25390 25400 95410

15420 15430 15440 15450 15460 15470 15480
CGAGGTCATCCCAAGACTCCACCTTGCTGGCCACATCGACGACATCGACGTAAGCGCTCGGATCATCAGC
CGAGGTCATCCCA GACTCCACCTTGCTGGCCACATCGACGACATCGACGTA GCGCTCGGATCATCAGC
CGAGGTCATCCCACGACTCCACCTTGCTGGCCACATCGACGACATCGACGTAGGCGCTCGGATCATCAGC

25420 25430 25440 25450 25460 25470 25480

15490 15500 95510 15520 15530 15540 15550
CTTGATGTACGAGTCGATAGCCTCCTTGACCAGACCCTGCTGCAGTTGGGCCTTGGCCAGCTGCGACCAA
CTTGATGTACGA TCGATAGCCTCCTTGACCA ACCCTGCTGCAGTTGGGCCTTGGCCAGCTGCGACCAA
CTTGATGTACGAATCGATAGCCTCCTTGACCAAACCCTGCTGCAGTTGGGCCTTGGCCAGCTGCGACCAA

95490 25500 25510 95520 25530 25540 95550

15560 15570 15580 15590 15600 15610 15620
ACGGCCGGCTCATTGCACCGCTCGGCGAACTCGTTAGCCCGCTCCAGGTTGTTCACTTGATCGATGAGCA
ACGGCCGGCTCATTGCACCGCTCGGCGAACTCGTT GCCCGCTCCAGGTTGTTCACTTGATCGATGAGCA
ACGGCCGGCTCATTGCACCGCTCGGCGAACTCGTTGGCCCGCTCCAGGTTGTTCACTTGATCGATGAGCA

25560 25570 25580 25590 25600 25610 25620

15630 15640 15650 15660 15670 15680 15690
CCTGAATGGCCGATGTGTTCACATCGAACTTCTTGAAGATGGCGAAGGCTTCTTCGTACAACTGATTACT
CCTGAATGGCC 'GTGTTCACATCGAACTTCTTGAAGATGGC AAGGCTTCTTCGTACAACTGATTACT
CCTGAATGGCCGATGTGTTCACATCGAACTTCTTGAAGATGGCAAAGGCTTCTTCGTACAACTGATTACT

25630 25640 25650 25660 25670 25680 25690

15700 15710 15720 15730 15740 15750 15760
GATCGCAATGTTCGCGATGTCCGGTGCATCGTAGTTCTCCAGCCGGTTAATGTAGTCCATGACTCGGGTG
GATCGCAATGTTCGCGAT TCCGG GCATCGTAGTTCTCCAGCC GTT ATGTAGTCCAT ACTCGGGTG
GATCGCAATGTTCGCGATATCCGGAGCATCGTAGTTCTCCAGCCTGTTGATGTAGTCCATTACTCGGGTG

25700 25710 25720 25730 25740 25750 25760

15770 15780 15790 15800 15810 15820 15830
CGATCAGCCTTGAT TGTGAGAATGAGCA. TTT GATTGCGATGGTCGCTAAAGACGGACGAGT
CGATCAGCCTTGATGGCTGT AGAAT AGCAAGTT TGCAGATTGCGATGGTCGCTAAAGACGGACGAGT
CGATCAGCCTTGATGGCTGTAAGAATAAGCAAGTTCTGCAGATTGCGATGGTCGCTAAAGACGGACGAGT

25770 25780 25790 25800 25810 25820 25830

15840 15850 15860 15870 15880 15890 15900
CCAGAATAATCTTCTCGAGAAGTTCGATCAGCTCATTGGGCAAATCGGCGGTCATGAATGCTTTGACCGT
CCAGAATAATCTTCTC AGAAGTTCGAT AGCTCATTGGGCAAATCGGCGGTCATGAATGC TTGACCGT
CCAGAATAATCTTCTCTAGAAGTTCGATGAGCTCATTGGGCAAATCGGCGGTCATGAATGCCTTGACCGT

25840 25850 25860 25870 25880 25890 25900

15910 15920 15930 15940 15950 15960 15970
TACAGAGATGTCATCGGGATCCTGGGTCTCGGACAAAGCGGTCTGTACCACCTGATCGATCAACTGGCGC
TACAGAGATGTCATCGGGATCCTGGGTCTCGGACAAAGC GTCTG ACCACCTGATCGATCAACTGGCGC
TACAGAGATGTCATCGGGATCCTGGGTCTCGGACAAAGCCGTCTGCACCACCTGATCGATCAACTGGCGC

25910 25920 25930 25940 25950 25960 25970

15980 15990 16000 16010 16020 16030 16040
TTGTATGGATTGCTCTCCGAAAGGACCTCGGCCCAGAGTTCGGCGTCGCGGCGACCAACCAAGTAGCGTG
TTGTA GGATTGCTCTCCGAAAGGACCTC GCCCAGAGTTCGGCGTCGCG CGACCAACCAA TAGCGTG
TTGTAGGGATTGCTCTCCGAAAGGACCTCAGCCCAGAGTTCGGCGTCGCGCCGACCAACCAAATAGCGTG

25980 25990 26000 26010 26020 26030 26040

16050 16060 16070 16080 16090 16100 16110
CTTCGCTCTTGAACAGAGAATTCTCGTTACAAACGGCGATCAGCTCGCGATCGCACAATCCACGCTCGTA
CTTCGCT TTGAACAG GA TTCTCGTT CAAACGGCGATCAGCTCGCGATCGCACAATCCACGCTCGTA
CTTCGCTTTTGAACAGTGAGTTCTCGTTGCAAACGGCGATCAGCTCGCGATCGCACAATCCACGCTCGTA

26050 26060 26070 26080 26090 26100 26110

16120 16130 16140 16150 16160 16170 16180
GGCGACACACGCCAAATGGGGATCCCGCTTCTCGCAGTAGCGACCGACCACACGGCTATCGTAGTACTGA
GGC ACACACGCCAAATGGGGATCCCGCTTCTCGCAGTAGCGACCGACCACACGGCTATCGTAGTACTGA
GGCAACACACGCCAAATGGGGATCCCGCTTCTCGCAGTAGCGACCGACCACACGGCTATCGTAGTACTGA

26120 26130 26140 26150 26160 26170 26180

16190 16200 16210 16220 16230 16240 16250
TTCTCCTTAAGATATCTCTCGGGATTGTTGTTCGAGTCAATGTAGATCTTGGCCAACGCGTTGTGGGTGG
TTCTCCTTAAGATATCTCTCGGGATTGTTGTTCGAGTCAATGTAGATCTTGGCCAA GC TTGTGGGTGG
TTCTCCTTAAGATATCTCTCGGGATTGTTGTTCGAGTCAATGTAGATCTTGGCCAAGGCATTGTGGGTGG

26190 26200 26210 26220 26230 26240 26250
16260 16270 16280 16290 16300 16310 16320
CTGGCTCGACGCAGCCCTCGTGAACTCGGGACTCCAGCCA T 'GGTTGCGCTT
CTGGCTC ACGCAGCCCTCGTGAACTCGGGACTCCAGCCA AA AGCTTGAGACGGTTGCGCTT
CTGGCTCAACGCAGCCCTCGTGAACTCGGGACTCCAGCCAGGGAAGGAGGAGCTTGAGACGGTTGCGCTT
26260 26270 26280 26290 26300 26310 26320
16330 16340 16350 16360 16370 16380 16390

CTCGACCTCCTCGACCAGTTCGTCGGTTGAGAATTGTCCCTTGACCACGAGAATTAGATTTTTAATTATA

CTCGACCTC TCGAC AG TCGTCGGTTGAGAATTGTCCCTTGAC AC AGAATTAGATTTTT ATTATA

CTCGACCTCTTCGACGAGCTCGTCGGTTGAGAATTGTCCCTTGACAACAAGAATTAGATTTTTGATTAT.
26330 26340 26350 26360 26370 26380 26390

16400 16410 16420 16430 16440 16450 16460
TCCTCACTGCAATCAACATCAAGAAGACCACCCACTACCACTGGCAAGCGGGATGGATTCACTTTCTGCA
TCCTCACT CAATCAACATCAAGAAG CCACCCAC AC AC GGCAAGCGGGATGGATTCACTTTCTGCA
TCCTCACTACAATCAACATCAAGAAGTCCACCCACAACAACAGGCAAGCGGGATGGATTCACTTTCTGCA

26400 26410 26420 26430 26440 26450 26460

16470 16480 16490 16500 16510 16520 16530
CATAGATCTCAATGTACTTCTGCAGATTGTTACGATACAGGTAAAGCACCAAGTCGTGCACGAAATCAAA
CATA AT TC ATGTACTTCTGCAGATTGTTACGATACAG TAAAGCAC AAGTCGTGCAC AAATC AA
CATAAATTTCGATGTACTTCTGCAGATTGTTACGATACAGATAAAGCACTAAGTCGTGCACAAAATCGAA

26470 26480 26490 26500 26510 26520 26530



16540 16550 16560 16570 16580 16590 16600
ACGATCACAAACAATAATTAATGGTAGCTGATCCGTCAGCTTGGCCTCCTTCAAGAAGTTCTTCACCCGT
ACGATCACAAACAATAATTAA GGTA CTGATCCGTCAGCTTGGCCTCCTTCAAGAAGTTCTTCACCCGT
ACGATCACAAACAATAATTAAAGGTAACTGATCCGTCAGCTTGGCCTCCTTCAAGAAGTTCTTCACCCGT

26540 26550 26560 26570 26580 26590 26600

16610 16620 16630 16640 16650 16660 16670
TCGGGATTGTAGCAGTTTGATTCACGGCAAATTCGCTCCACCTCCTTAATCTGATTAGTCTTGCATGCCG
TCGGGATTGTAGCAGTT GATTC CGGCAAAT CGCTCCACCTCCTTAATCTGATTAGTCTTGCA GCCG
TCGGGATTGTAGCAGTTCGATTCGCGGCAAATGCGCTCCACCTCCTTAATCTGATTAGTCTTGCAGGCCG

26610 26620 26630 26640 26650 26660 26670
16680 16690 16700 16710 16720 16730 16740
CCTGAATGTATTTGAAGTGCACTTCGGGATCCTGT AGTTGACAATGCTGCTCAGGAAGTAGAACAG
CCTGAATGTATTTGAAGTGCACTTC GGATCCTGTGAGAAGTTGACAATGCTGCTCAGGAAGTAGAACAG
CCTGAATGTATTTGAAGTGCACTTCTGGATCCTGT AGTTGACAATGCTGCTCAGGAAGTAGAACAG
26680 26690 26700 26710 26720 26730 26740
16750 16760 16770 16780 16790 16800 16810

TCCGTCGTAGCTCTTGAAACCTTCGAACAGATCAATCAGTGCCTTGTTGGTCAGCTGTTCGTGATACTTG

TCCGTCGTAGCTCTTGAAACCTTCGAACAG TCAATCAGTGCCTTGTTGGTCAGCTGTTCGTG TACTTG

TCCGTCGTAGCTCTTGAAACCTTCGAACAGGTCAATCAGTGCCTTGTTGGTCAGCTGTTCGTGGTACTTG
26750 26760 26770 26780 26790 26800 26810

16820 16830 16840 16850 16860 16870 16880
GTGGCAATCTGCACACAGATCTGCAAGTTCTGGCGCAAATTCGCCGTAAGCATTGCCTTCAGACATTCCA
GTGGCAATCTGCACACAGATCTGCAAGTTCTG CGCAAATTCGCCGTAAGCATTGCCTTCAGACATTCCA
GTGGCAATCTGCACACAGATCTGCAAGTTCTGACGCAAATTCGCCGTAAGCATTGCCTTCAGACATTCCA

26820 26830 26840 96850 26860 26870 26880

16890 16900 16910 16920 16930 16940 16950
GCGAGTCCTCCACCGACAGCGTGCCAAAGAAACTGACCAGCCATTCGGCATTCAGCATGTGCGTGTGCAC
G GAGTCCTCCACCGACAG GTGCC AAGAAACTGACCAGCCATTCGGC TTCAGCAT TGCGTGTGCAC
GTGAGTCCTCCACCGACAGAGTGCCGAAGAAACTGACCAGCCATTCGGCGTTCAGCATATGCGTGTGCAC

26890 26900 26910 26920 26930 26940 26950

16960 16970 16980 16990 17000 17010 17020
AACGGCCCGCTTAATGTCATACAGATCCGTGTAGTGCTCGAGGGCGCGCTGGAGCAGTCCAGCCTTCTCG
ACGGCCCGCTTAATGTCATACAGATCCGTGTAGTGCTCGAGGGCGCGCTGGAGCAGTCC GCCTTCTCG
CACGGCCCGCTTAATGTCATACAGATCCGTGTAGTGCTCGAGGGCGCGCTGGAGCAGTCCTGCCTTCTCG

26960 26970 26980 26990 27000 27010 27020

17030 17040 17050 17060 17070 17080 17090
CACAGCTGGGCAATGTGGGCCCGATCGTAGTGGGTGAACATAGCATTGCCCAGGATGGCGTCGGCCACCT
CACAGCTGGGCAATGTG GCCCGATCGTAGTGGGTGAACATAGC TTGCCCAGGATGGCGTCGGCCACCT
CACAGCTGGGCAATGTGTGCCCGATCGTAGTGGGTGAACATAGCGTTGCCCAGGATGGCGTCGGCCACCT

27030 27040 27050 27060 27070 27080 27090
17100 17110 17120 17130 17140 17150 17160
GCGGAGCAGACATCAGATTCATTTCCAGCAGGCGCGTCT "ACCCTCGGCGGGACGGTTATGCTT

GCGGAGCAGACATCAGATTCATTTCCAGCAGGCGCGTCTGGAGGGCACCCTC GCGGG CGGTTATGCTT
GCGGAGCAGACATCAGATTCATTTCCAGCAGGCGCGTCTGGAGGGCACCCTCAGCGGGTCGGTTATGCTT
27100 27110 27120 27130 27140 27150 27160

17170 17180 17190 17200 17210 17220 17230
GAGGGCGTCCAGCAGGAATGCAGTGCACTGCTGCACCATGGAGTGCTCCATGAAGATGTCCACAATCTGA
GAGGGCGTCCAGCAGGAATGCAGTGCACTGCTGCACCATGGAGTGCTCCATGAAGATGTCCACAATCTGA
GAGGGCGTCCAGCAGGAATGCAGTGCACTGCTGCACCATGGAGTGCTCCATGAAGATGTCCACAATCTGA

27170 27180 27190 27200 27210 27220 27230
17240 17250 17260 17270 17280 17290 17300
TTGATGTCCGCCAGTGGCTCTTCCTCGGCCACCAAC: GAAACCAGCTCCTTGCTCCH TT
TTGATGTCCGCCAG GGCTCTTCCTCGGCCACCAACAT GAGGCGAAACCAGCTCC TGCTCCGGGTTGC
TTGATGTCCGCCAGGGGCTCTTCCTCGGCCACCAAC GAAACCAGCTCCCTGCTCCGGGTT
27240 27250 27260 27270 27280 27290 27300
17310 17320 17330 17340 17350 17360 17370

TTCGCATCACGGAGCGCAGCAGGAACACGTAATCGGGC! TAGTTGACCTTCTTGGCGTAGAGTACAAT

TTCGCATCACGGAGCGCAGCAGGAA ACGTAATCGGGCGTATAGTTGAC TTCTTGGCGTAGAG ACAAT

TTCGCATCACGGAGCGCAGCAGGAAAACGTAATCGGGC TAGTTGACTTTCTTGGCGTAGAGAACAAT
27310 27320 27330 27340 27350 27360 27370

17380 17390 17400 17410 17420 17430 17440
CTTCTGGAACTGCCCAGTCTCAGCAAAGCATTGGATAACCTTGTTGGGCACATTTGCGCGCAGATAGATG
CTTCTGGAA TG CC GTCTCAGCAAA CATTGGATAACCTTGTTGGG AC TTTGC CG AGATAGATG

CTTCTGGAATTGTCCGGTCTCAGCA. CATT ACCTTGTT ACGTTTGCAC
27380 27390 27400 27410 27420 27430 07440
17450 17460 17470 17480 17490 17500 17510

GACAGGGCAAGTGTAAGATCGGAGGCCTTGACCAGATCACCCAACTCCTCGCTGCATTCCAACTTCTCCT

GA AGGGCAAG GTAAGATCGGAGGCCTT ACCAGATC CCCAACTCCTCGCTGCA TCCA CTTCTCCT

GAGAGGGCAAGCGTAAGATCGGAGGCCTTTACCAGATCTCCCAACTCCTCGCTGCACTCCAGCTTCTCCT
27450 27460 27470 27480 27490 27500 27510

17520 17530 17540 17550 17560 17570 17580
CCTTCAGCCACTTCTCGCACAGCTGCTTCTTGCCCTGCAGCAAGACGGGACGGCACAGCTCGAGAGACTC
CCTTCAGCCACTTCTCGCACA CTG TTCTTGCCCTGCAGCAAGAC GG CGGCACAGCTC AG GACTC
CCTTCAGCCACTTCTCGCACAACTGTTTCTTGCCCTGCAGCAAGACTGGTCGGCACAGCTCCAGGGACTC

27520 27530 97540 27550 27560 27570 27580

17590 17600 17610 17620 17630 17640 17650
GAACTTGTTCAGCTTGCCCTGGTCGAGGAGAATGCCAAAGTATTGCAGCAGCGGCGGAGTCGTGGAGCCA
GAACTTGTTCAGCTTGCCCTGGTC AGGAGAATGCCAAAGTATTGCAGCAGCGGCGGAGTCGTGGA CCA

GAACTTGTTCAGCTTGCCCTGGTCCAGGAGAATGCCAA. TGCAGCAGCGGCGGAGTCGTGGACCCA
27590 27600 27610 27620 27630 27640 27650
17660 17670 17680 17690 17700 17710 17720

GCTGGTGTCTGCACCTGTT AACGCTGGATCGTCTGTGGCGTACGCAGAATGGCCTTGGGTGCCAGGG
GCTGGTGTCTGCACCTGTTGGAAACGCTGGATCGTCTGTGGCGT CGCAGAATGGCCTTGGGTGCCAGGG

GCTGGTGTCTGCACCTGTT .CGCTGGATCGTCTGTGGCGTCCGCAGAATGGCCTTGGGTGCCAGGG
27660 27670 27680 27690 27700 27710 27720
17730 17740 17750 17760 17770 17780 17790

CAGCAACTTTAGCCGCTTCAGCATACTGGCCGGCTGTAAAGAGCTTGTTGAACTTTCGCACAAAGAGATC

C GCAACTTTAGCCGC TC GCATACTGGCCGGCTGTAAAGAGCTTGTTGAACTTTCGCACAAAGAGATC

CCGCAACTTTAGCCGCCTCGGCATACTGGCCGGCTGTAAAGAGCTTGTTGAACTTTCGCACAAAGAGATC
27730 27740 27750 27760 27770 27780 27790

17800 17810 17820 17830 17840 17850 17860
TTCGGCACCAGCCAAATTGTTGCGCACGGCCATGCGAAGGGCCAAATCGGGATTCTGCAGAACGGTGTTG
TTCGGC CC GCCAAATTGTTGCGCAC GCCATGCGAAGGGCCAAATCGGGATTCTGCAGAAC GTGTTG
TTCGGCGCCGGCCAAATTGTTGCGCACAGCCATGCGAAGGGCCAAATCGGGATTCTGCAGAACAGTGTTG

27800 27810 27820 27830 27840 27850 27860
17870 17880 17890 17900 17910 17920 17930
ATGTAGGGAATGATCTGCTCCTCGTCGACGGTCAC CTGTCCCTTGCGATT GCCAATGA

ATGTAGGGAATGATCTGCTCCTCGTCGACGGTCACGGA AGGACCTGTCCCTTGCGATTGACGCCAATGA
ATGTAGGGAATGATCTGCTCCTCGTCGACGGTCACGGAAAGGACCTGTCCCTTGCGATTGACGCCAATGA
27870 27880 27890 27900 27910 27920 27930

17940 17950 17960 17970 17980 17990 18000
TGCCACCACTTGCCTCATGCGGTGCGGTAACAAAGATCGTATCGGCCGATATACGATTCATGTATATGCA
TGCCACCACTTGCCTCATGCGGTGCGGTAACAAAGATCGTATCGGCCGATATACGATTCATGTATATGCA
TGCCACCACTTGCCTCATGCGGTGCGGTAACAAAGATCGTATCGGCCGATATACGATTCATGTATATGCA

27940 27950 27960 27970 27980 27990 28000
18010 18020 18030 18040 18050 18060 18070
CGTGGCCGTCTCCATGTCATAC. 'GTATGTATCCATACTTGGTTATCA 'GGTGTCGTACTTG
CGTGGCCGTCTCCATGTCATACAGATGTATGTATCCATACTTGGTTATCAAGTA ATGGTGTCGTACTT
CGTGGCCGTCTCCATGTCATAC. TATGTATCCATACTTGGTTATCAAGTAA. TGTCGTACTTC
28010 28020 28030 28040 28050 28060 28070
18080 18090 18100 18110 18120 18130 18140
GCAGAGACTTGCATAGCCACAGGGAAATCATTTTGTGCTTCCGGC GACATCGACAGCCTTCT
GCAGAGACTTGCAT GCCAC GGGAAATCATTTTGTGCTTCCGGCGGAAAGAAGACATCGACAGCCTTCT
GCAGAGACTTGCATTGCCACTGGGAAATCATTTTGTGCTTCCGGC ATCGACAGCCTTCT
28080 28090 28100 28110 28120 28130 28140
18150 18160 18170 18180 18190 18200 18210

TGGCAAACGGCTGATTGCCGTTCGGCGGAGCACCAACTTCGATAATATGAAGCTTGCCCCCAGTGGCCGT

TGGCAAACGGCTGATTGCCGTTCGGCGGAGCACCAACTTCGATAATATGAAGCTTGCCCCCAGTGGCCGT

TGGCAAACGGCTGATTGCCGTTCGGCGGAGCACCAACTTCGATAATATGAAGCTTGCCCCCAGTGGCCGT
28150 28160 28170 28180 28190 28200 28210

18220 18230 18240 18250 18260 18270 18280



ACGAACTGCAAAGCAGAACAGCGTGGTCGGCTCCTTGTTGGCATCGATTTTAAACGTGGCAAAACTGGCC

CG AC GCAAAGCAGAACAG GTGGT GGCTC TTGTTGGCATCGATTTT AACGTGGCAAA CTGGCC

GCGCACAGCAAAGCAGAACAGAGTGGTTGGCTCTTTGTTGGCATCGATTTTGAACGTGGCAAAGCTGGCC
8220 28230 28240 28250 28260 28270 8280

18290 18300 18310 18320 18330 18340 18350
GCATGCCCCTCGATCGCCTGGGACACCTTACGCTCCACCGAATACAACTGCATGGCACCGGCAACGCGAC
GC TGCCCCTCGAT GCCTG GA ACCTT CGCTCCACCGAATACAACTGCATGGCACCGGCAACGCGAC
GCGTGCCCCTCGATGGCCTGAGAGACCTTGCGCTCCACCGAATACAACTGCATGGCACCGGCAACGCGAC

28290 28300 28310 28320 28330 28340 28350
18360 18370 18380 18390 18400 18410 18420
TTGGCAGTGCCGAAATGCCGACCA. CACTGCT ATTGCAGCGGTAGTTGATGATTTG
T GGCAG GCCGAAATGCCGACCA GAG AGCCACTGCTGGGAGGCATTGCAGCGGTAGTTGATGATTTG
TCGGCAGAGCCGAAATGCCGACCA CACTGCTH ATTGCAGCGGTAGTTGATGATTTG
28360 28370 28380 28390 28400 28410 28420
18430 18440 18450 18460 18470 18480 18490

ACAACCGTTCAGCGATGAATGCCGGTCAAACATCTTTTGCGGCATCGAATCGCCCTCCATGGACCAATGG
ACA CCGTTCAGCGATGAATGCCGGTCAAACATCTT TGCGGCATCGAATCGCC TCCATGGACCAATGG
ACACCCGTTCAGCGATGAATGCCGGTCAAACATCTTCTGCGGCATCGAATCGCCTTCCATGGACCAATGG

28430 28440 28450 28460 28470 28480 28490
18500 18510 18520 18530 18540 18550 18560
AACACACTCGTTTCTGTGACCAGAGCTAGCGTATTH TCCACTTCCAGAACACCACATCCTCGT
AACACACTCGTTTCTGTGACCAGAGCTAGCGT TT 'CACTTCCAGAACACCACATCCTCGT
AACACACTCGTTTCTGTGACCAGAGCTAGCGTGTT 'CACTTCCAGAACACCACATCCTCGT
28500 28510 28520 28530 28540 28550 28560
18570 18580 18590 18600 18610 18620 18630

TCATGGTATGCGCCTTCATCTTCGACTTCATCTCAATGTTGAAGATCTGCAACGTCTTTTGCGCTAAAAG
TCATGGTATG GCCTTCAT TTCGACTTCATCTCAATGTTGAAGATCTGCAACGTCTTTTGCGCTAAAAG
TCATGGTATGAGCCTTCATTTTCGACTTCATCTCAATGTTGAAGATCTGCAACGTCTTTTGCGCTAAAAG

28570 28580 28590 28600 28610 28620 28630
18640 18650 18660 18670 18680 18690
AAATATTCTAAAGTTATACATGTTCAAAAATGCATTATCCCAGTCGACCGGAA========. AAAAACTTT
AAA ATTC AAAGTTA ACAT TTC AAAATGCATT TCCCAG CGA CG AA AAA C TT
AAACATTCGAAAGTTACACATATTCGAAAATGCATTCTCCCAGCCGATCGAAAATCAGTGCAAATCCATT
28640 28650 28660 28670 28680 28690 28700
18700 18710 18720 18730 18740 18750 18760
GATCTCTTTCCTT--ACTATTTGATATTC---AAGTTAAAGTTTAAGTGAGGTTTTAAGTTTTCTAGACA
TCTCT C ACT GA ATTC  AAGTT AGTTTAA GA GTTT AAG TTT TAGA
CTTCTCTAAACAGGAACTCAAGGA-ATTCAGGAAGTTGGAGTTTAACGGACGTTTAAAGATTTTTAGAG-
28710 28720 28730 28740 28750 28760 28770
18770 18780 18790 18800
COTT-mmmmmmm—— == 'TAATAACAAGCGGACCTGTTTAC TAAGCC---TACG------
CGTT GTA T ACAAGC GACCTGTTTAC TA CC TAC
CGTTATCT' ACGTAGTCACAAGCAGACCTGTTTACAAGTCCAT CCTTTACTTTACTA
8780 28790 28800 28810 28820 28830 8840
18810 18820 18830 18840 18850 18860 18870

TTACTTTAAGCTAAAATCTGATCCTCTTCGGACATTCTGATCGACTGGACCATCGGTTTCAGTTACCTTT
TTACTTTAA CTAAAATCTGATCC CTTCGG CATT TGATCGACTGGACC TCGG TT A TTACCTTT
TTACTTTAATCTAAAATCTGATCCGCTTCGGGCATTTTGATCGACTGGACCTTCGGGTTGATTTACCTTT

28850 28860 28870 28880 28890 28900 28910
18880 18890 18900 18910 18920 18930 18940
GAGCGCAATGACCTTGCTAGCTGGATTCAT 'CGAATCCGCTGAGAT GCCGCGTGGGATTG

GAG GCAATGACCTTGCTAGCTGGATTCATGATAGCCGAATCCGCTGAGATGGGACGCCGCGTGGGATTG
GAGTGCAATGACCTTGCTAGCTGGATTCATGATAGCCGAATCCGCTGAGATGGGACGCCGCGTGGGATTG
28920 28930 28940 28950 28960 28970 28980

18950 18960 18970 18980 18990 19000 19010

GTGGCATCGTTCATGTCAATGATGACCACTTGGGCGGTATCATTCACCTTCTCCCGCACGCAAATAAACT

GTGGC TCGTTCATGTCAATGATGACCACTTGGGCGGTATCATTCACCTTCTCCCGCACGCAAATAAACT

GTGGCGTCGTTCATGTCAATGATGACCACTTGGGCGGTATCATTCACCTTCTCCCGCACGCAAATAAACT
28990 29000 29010 29020 29030 29040 29050

19020 19030 19040 19050 19060 19070 19080

TATCCGATTCCATCGTGAGCGTGCTGAATGAAAATGAATTGGCGTTGATCCCGACATTTGTGAGCTGTCC

TATCCGATTCCATCGT AGCGTGCT AATGAAAATGAATTGGCGTTGATCCCGACATTTGTGAGCTGT C
TATCCGATTCCATCGTAAGCGTGCTAAATGAAAATGAATTGGCGTTGATCCCGACATTTGTGAGCTGTGC
29060 29070 29080 29090 29100 29110 29120

%9090 19100 19110 19120 19130 19140 19150

TAGTGGA( T TT AATCGAAAATCATAGCATACGCACTCATTACACAATA
AGTGGAGATTGAAAATGTGTGTTAATT ATAAAT GAAAATCATAGCATACGCACTCAT AC
AAAGTGGAGATTGAAAATGTGTGTTAATTAATAAATTGAAAATCATAGCATACGCACTCATACGACTTTG

29130 29140 29150 29160 29170 29180 29190
19160 19170 19180 19190 19200 19210
TAA-TC-====~, ATTCATTATTAATTATTGAACTGGCCTGGATTGACCCACATTTACTATTAAATATTCG
TAA TC ATTCATTATT GAA TG CCT GATTGACC ACATTTACTATTA A A G
TAAGTCTGATTTATTCATTATT GTGTCCT. TTGACCTACATTTACTATTAGAAAAGGG
29200 29210 29220 29230 29240 29250
19220 19230 19240 19250
CAATACTTTGCTTAAGTTTAGATGTAAATTT: TATTATAAC
AATA TTT CT AGTTTAGAT AAATTT G ATTATAAC
AAATATTTTACTCTAGTTTAGATACAAATTTATCTAAATTTTTAGTCTAGATAAACGTTCGAATTATAAC
29260 29270 29280 29290 29300 29310 29320
19260 19270 19280 19290
TAGTTCTATAGAAAATACACTH TATACAGACTTG-AATAGA
TA TTCTAT GAAAATACA TG T TA AGACTTG AATAGA
TATTTCTATTGAAAATACAGTGTCCGCAAATGGAATTTAAGGTATATTAAATCTAGAGACTTGAAATAGA
29330 29340 29350 29360 29370 29380 29390
19300 19310 19320 19330 19340 19350 19360

AGGTATAGCAAAGTAGAAACTCGACCTAAGCCCCCATATTTTCTGTTTACACGTTGAATTAGAGCTGGAA
GGTAT GCA AGTAGAAACTCGACCTAAGC CC AT T TT TGTTTACA GTT A TTAGAG TGGAA
GGGTATGGCATAGTAGAAACTCGACCTAAGCTCCAATTTCTTATGTTTACATGTTCATTTAGAGTTGGAA

29400 29410 29420 29430 29440 29450 29460
19370 19380 19390 19400 19410 19420 19430
ACCGTGAAATTTTCAT. T AGCTTATGAATC ATC ATCGTGGCAT

ACCGTGAAATTT CA AAGAAAA GT GGG AGCT A GAATCGGAT TAAT G AGGTA TCGTGGCAT
ACCGTGAAATTTCCACAAGAAAATGTAGGGCAGCTCACGAATCGGATGTAATGGGAGGTATTCGTGGCAT

29470 29480 29490 29500 29510 29520 29530
19440 19450 19460 19470 19480 19490 19500
ATTGGT TTGT TATGT CAAA TTAATATTACTCACCTGTA
ATTGGTGG TTGTACGTA GATAT TAATGAT GTAGAT CAAAATATTTAATATTACTCACCTGTA
ATTGGT TTGTACGT: TATTTAAT TCAAA; TTAATATTACTCACCTGTA
29540 29550 29560 29570 29580 29590 29600
9510 19520 19530 19540 19550 19560 19570

AATGCTCCTGAAAGCGGATGGGCAGTGGTTGCGTCATCTTTACTACTACAGTGAGGTCTAGTTATTGACA
AATGCTCCTGAAAGCGGATGGGCAGTGGTTGCGTCATCTT ACTACTACAGTGAGGTCTAGTTATT ACA
AATGCTCCTGAAAGCGGATGGGCAGTGGTTGCGTCATCTTGACTACTACAGTGAGGTCTAGTTATTAACA

29610 29620 29630 29640 29650 29660 29670

19580 19590 19600 19610 19620 19630 19640
GACCTTTACAACGTAAATGTATCTTTGCGAAAACAATGCCAATACGATGTTTTCTTGAATTGCACACTTG
GACCTTTACAACGTAAAT TATCT TGCGAAAACAATGCC ATAC ATGTTTTCTTGAATTGCACACTT
GACCTTTACAACGTAAATATATCTCTGCGAAAACAATGCCTATACTATGTTTTCTTGAATTGCACACTTT

29680 29690 29700 29710 29720 29730 29740
19650 19660 19670 19680 19690 19700 19710
GTAACAGTTTGTATTTGATTTGTTT TTATTGTTGTTTAATTGCGTTCGAGTTTAGTCGGTTTC

GTAACAGTTT TATTTGATTTGTTTCGAGG T TTGTTGTTTAATTG GTTCGA TT GTCGGTTTC
GTAA(

TTTTATTTGATTTGTTTCGAGGGT---TTGTTGTTTAATTGTGTTCGATATTTGTCGGTTTC

29750 29760 29770 29780 29790 29800 29810

19720 19730 19740 19750 19760 19770 19780
TGGTTTAAGATTCGGTTTCCATTGGAACGTTT~-AGCTGCACGAAAGACAAAAGATTTTGGAAAAACATGT
T GTT AAGATTCGGTTTCCATTGGAACGTTT AGCTGCACGAAA ACAAA A  TGGA AAACATGT
TTGTTCAAGATTCGGTTTCCATTGGAACGTTTTAGCTGCACGAAAAACAAATAAACATGGATAAACATGT

29820 29830 29840 29850 29860 29870 29880
19790 19800 19810 19820 19830 19840
AGTTATGGAC—————-, -AGCACTGATGCGGCAAGA. TCAAATTGT GTTATTTTATTG

AGT ATG AC AGCACTGATGCGGCAAGAATGAGGAAAA TC AATTGTGGGCGTTATTTTATTG



AGTAATGAACTAATGGAGCACTGATGCGGCAAGA. TTCCAATTGT TTATTTTATT

29890 29900 29910 29920 29930 29940 29950
19850 19860 19870 19880 19890 19900
TTGATAGAAAGTGACAGCGTCACCGGATGAAA TGAAAGATAAAGGCCTATATGT. TGTA
TTGATAGAAAGTGACAGCGTCACCGGATGAAAAAATGAAAGATAAA GCCTATATGTA TGTA
TTGATAGAAAGTGACAGCGTCACCGGATG. TGAAAGATAAAAGCC' TACATTTGTA
29960 29970 29980 29990 210000 210010 210020
19910 19920 19930 19940 19950 19960 19970

CATATGGATGTAAACGCCCTTAAAATAAAACACCGAGTCTCTTATTGTATCCCCAATCGCTTTTGTGCAA

CATATGGATGT AACGCCCTTAAAATAAAACACCGA T TCTTATTGTAT CCAAT GCTTTTGTGCAA

CATATGGATGTGAACGCCCTTAAAATAAAACACCGAATATCTTATTGTATGGCCAATTGCTTTTGTGCAA
210030 210040 910050 210060 210070 210080 210090

19980 19990 110000 110010 110020 110030 110040
GAAAATATATAGACGAAATTATTTCCTACGATTAATCCTTTGTATCGGTATTTTTAT-TCGTTTTCTTGC
AAAATATATAGACGAA TTATTTCCTACGATTAATCCTTTGTATCGGTATTTTT T TCG TTTCTT C
CAAA GAACTTATTTCCTACGATTAATCCTTTGTATCGGTATTTTTTTCTCGATTTCTTTC
210100 210110 210120 210130 210140 210150 210160

110050 110060 110070 110080 110090 110100 110110
GTTTTTGCACTTGCCGTTACGACGGGAAAATTACCAGCACTTTATTTTATTTGAGGT
GTTT TGCACTTGCCGT GACGGGAAAATTACCAGCACTTTATTTTATTTGAGGTGAGCGAGGGAGAG
GTTTCTGCACTTGCCGTGTGGACGGGAAAATTACCAGCACTTTATTTTATTTGAGGTGAGCGAGGGAGAG
210170 210180 210190 210200 210210 210220 210230

110120 110130 110140 110150 110160 110170
AGAGCGAATC. AGAGAATTTGAAAAG AG
AGAGAGAGAG GAGAGCGAAT AGA GAGAGA TTTGAAAAGAAAAGAGGCAG
AGAGAGAGAGCACTGGAGAGAGCGAGAGCGAATTGAGACTCGC A

210240 210250 210260 210270 Q10280 210290 910300

110180 110190 110200 110210 110220 110230 110240
CATTATCATCAAAAATCGCTGCTCACCACAGAAAAAGTCAGCCATGTTGAGTTGCGCTTTGAACAATTAG
CATTATCATCAAAAATCGCTGCTCACCAC. ' TCAGCCATGTTGAGTTGCGCTTTGAACAATTAG
CATTATCATCAAAAATCGCTGCTCACCACAGAAAAAGTCAGCCATGTTGAGTTGCGCTTTGAACAATTAG

210310 210320 210330 210340 210350 210360 210370

110250 110260 110270 110280 110290 110300
TCACTGACTAATACATGTACAGCAATTTTGCTCTTGTTTT-~CCCTCCCCC~ ~TGTGTGTGCATGA
TCACTGACTAATACATGTACAGC ATTTTGCT TTGTTTT CCCTCCCC TGT TGTGCATGA

TCACTGACTAATACATGTACAGCGATTTTGCTTTTGTTTTCCCCCTCCCCATGTATGTGTATGTGCATGA
210380 210390 210400 210410 210420 210430 210440

110310 910320 910330 110340 910350 910360 110370
AAATCGAAAATCGCATTTAAATATCACTGTTTTGCGCCTGATAACAATGGGACAATGCCATGAAATTGAC
AAATC AAAATCG ATTTAAAT TCACTG TTTGCGCCTGATAACAATGGGACAATGCCA GAAATT AC
AAATCAAAAATCGAATTTAAATGTCACTGCTTTGCGCCTGATAACAATGGGACAATGCCAGGAAATTTAC

210450 210460 210470 210480 210490 210500 210510

110380 110390 110400 110410 110420 110430 110440
GAAATTCGGTGTATATACATCAAATTGAGTAGCGGTAATTCCCAATTCACACGCACACAGCAGCACTCGC
GAAATTC G G ATC AATT 'GGTA TTCCCAATTCACAC CAC CA CAC C C
GAAATTCAGC! 'ATCCAATT T 'GGTACTTCCCAATTCACACACACCCA----CACACAC

210520 210530 210540 210550 210560 210570

110450 110460 110470 110480 110490 110500 910510
GCACACACACTCACAGATGAGCGCGCACACTTGCAGTGCCGCAATATGCCACATAAACAAGAACATAATT
CACACACA CAC ATGAGCGCGCACACTTGCAGTGCCGCAATATGCCACATAAACAAGAACATAATT
ACACACACATGCAC--ATGAGCGCGCACACTTGCAGTGCCGCAATATGCCACATAAACAAGAACATAATT
910580 210590 210600 910610 210620 210630 910640

910520 110530 110540 910550 110560 110570 110580
AGATAAACGGTAAATTAATCGGATGCTTTTACATCAAATAAACAAAATTTGTATGTATATATTGCATTTG
AGATAAACGGTAAATTA TCGGATGCTTTTACATCAAATAAACAA ATTTGTATGTATATATTGCATTTG
AGATAAACGGTAAATTATTCGGATGCTTTTACATCAAATAAACAAGATTTGTATGTATATATTGCATTTG

210650 210660 210670 210680 210690 210700 210710

110590 110600 110610 110620 110630 110640 110650
CAAGCGAACACACACACGCACTTTAGCACTTTACATTTTTTCCCAATGAATCG! TT CC
CAAGCG CACACACACGCACTTT GCACTT ACATTTTTTCCCAATGAAT GAAA A ATTTG GCCC
CAAGCGCGCACACACACGCACTTTCGCACTTCACATTTTTTCCCAATGAATTGAAA-AGATTTGCTGCCC

210720 210730 210740 210750 210760 210770 210780

110660 110670 110680 110690 110700 110710 110720
GTATGCTTACTGCAATTTAACAAAAATGTACGCTAAGTACTATCATACTCGAAAT-AATCACGTCGGTTT
GTATGCTTACTGCAATTTAA AA AT TA GCTA GTA ATCATACTCGAAA AA CACGTCG TTT
GTATGCTTACTGCAATTTAATAATGATTTATGCTATGTAAAATCATACTCGAAAAAAAACACGTCGATTT

210790 210800 210810 210820 210830 210840 210850

110730 110740 110750 110760 110770 110780 110790
GTTGCTAGATGACGGGCACACACACTGAAGACAAACTGAGCTCTTATCAAGCTCTAACAAATGTAGTTTA
GTTGCT TGACGGGCACACACACTGAAGACAA CTGAGCTCTTATCAAGCTCTAACAAATGTAGTTTA
GTTGCT---TGACGGGCACACACACTGAAGACAATCTGAGCTCTTATCAAGCTCTAACAAATGTAGTTTA

210860 210870 210880 210890 210900 210910 210920

110800 110810 110820 110830 110840 110850 110860

TTTTTCTTTTGTTTGACTAAATACTGACTGCAAGACAAGG 'GTGAAAGTTATACAATTAATGCC
TTTT TTTTGTTTGACTAAATACTGACTGCAAGACA. GTGTGAAAGT" AATTAATGCC
TTTT--TTTTGTTTGACTAAATACTGACTGCAAGACA. 'GTGAAAGT" AATTAATGCC

210930 210940 210950 210960 210970 210980

110870 110880 110890 110900 110910 110920 110930
GATATATACGGCAAATATGCAATTGCGTGGAGTGAAAAAACATCGATACCACATTCAACATTCGAATCGA
GATATATACGGCAAATATGCAATTGCGTGGAGTGAAAAAACATCGATACCACATTCA C TC AATCGA
GATATATACGGCAAATATGCAATTGCGTGGAGTGAAAAAACATCGATACCACATTCATCGCTCAAATCGA
210990 211000 211010 211020 211030 211040 211050

110940 110950 110960 110970 110980 110990 11000
TATTTGTATCGCACGATCCTACTGTTACACG-TATTTATTCATAATATTCGAATGTAATTATTATTTAGG
TATTT TATCGCACGATC ACT TTACACG TATTT TTC TAATATT AAT TA TT T TT G
TATTTCTATCGCACGATCTCACTTTTACACGTTATTTGTTCTTAATATTGTAATATAGTTGGTGCTTGAG
211060 211070 211080 211090 211100 11110 211120

q11010 111020 111030 911040 911050 111060
TAAATGTAGTATAACTTTGTAAGGAACAACAAATTT~-ATTTTATTTTATCAGCTTCATTTATATTTTGCC
T A TGTA TA ACTTTGT A GAACAACAAATT AT T T TATC CT TTTA ATTTT C
TTACTGTAATAAGACTTTGTTAAGAACAACAAATTACATATCTCTATATCT-CTATCTTTA-ATTTTAAC

211130 211140 211150 211160 211170 211180 211190
111070 911080 911090 111100 q11110 111120 111130
GATAACA-AGTTTTTAGATCATAATACATACGTAAGGTTAAC. 'GTTATCGAGTGATCCAATTGGATA

GATAA A T TT AGATCATAATACATACGT GG TAACAGGTG TATCGAGTGATCCAATTGGATA
GATAAGTTAATATTGAGATCATAATACATACGTGTGGGTAACAGGTGCTATCGAGTGATCCAATTGGATA
211200 211210 211220 211230 211240 211250 211260

11140 11150 111160 111170 11180 111190 111200
TATTCTCTAATTGGAAATCTATTTTTTATAGCAATTTAATTTGGAATGTGAAGTTATTATACCCGTTACT
T T TCT ATTGGA A AGC
TTGTTTCTTATT AAAGC

211270 211280

111210 111220 911230 111240 111250 111260 111270
C ACAGAACACACCCCAG. AAATTATTAAATTTCACGTTTGCACTCACACTATCTGCGTAA

111280 111290 111300 111310 111320 111330 111340

CGGGTATCTGATAGTCGGAGAACGGGACTAAAGCATTCTCTTTCGTTAATTTTTAAAA. AT
G TAT GAT TTTTTA AA
—-GTTATTCGAT:! TTTTTAGAAC!
211290 211300

111350 111360 111370 111380 111390 111400 111410
TAATTATCTTGCTTAAGTGCTGGATAATAAGTAGGCGATAATTTTAACATTGTTCCTATGCAATACTATT

111420 111430 111440 111450 111460 111470 111480
TTTAAGTAGGCGATGATTTTAACTTTGTTCTTTTTCAATACTATTTTTGACATTTACACTCAATGTGCTA




111490 111500 f11510 111520 111530 11540 111550
CAGAAACAACAACTTTAGGATTTGCTCCAAACATTTTTTTTATTGTTTTTATCATTTGGAAAACCGAGTC

111560 111570 111580 111590 111600 111610 911620
CCAACAATAAAATCTTAATCTATGAGGTAAGCAGCAGTATCCGATTTTGAAGCACCTTTTGGCGATAGAA

111630 111640 111650 111660 111670 111680 111690
TCTATACCGTCTTGACTTGACTGATCAAGGGCATGAC, 'TAGACGA, 'TGC

111700 111710 111720 111730 111740 111750 111760
A A CAGCACC

111770 111780 111790 911800 111810 111820 911830
A ACATAATC CTGC AAA AAAGCAAAAG

111840 111850 111860 111870 111880 111890 111900
CGATGTCACTCTCTACCATGAGCAATCCCTTGAGGACTTCTGAAAGTTTTTCATTATT TGGTAAAA

111910 111920 111930 111940 111950 111960 111970
AACCCAGCTGGATTGTCCGAATTTGACCAGTGCTCGATGCTTTGGCCGTTCGCAGTCTGCCGCATTCCTG

111980 111990 112000 112010 112020 112030 112040
CTAGGCGTCCCACCCGCCCAGGATTCCTCAACCCAGGGCCATT CGTCGCTAACAGAATA

112050 112060 112070 112080 112090 112100 112110
AGGTAAACTGATAAACTCCTCGTTTCCCAGGGAAATTCTTTTATTAATATAAGTTTCTTCTAC)

112120 112130 12140 112150 112160 112170 112180
ACAGACGTTCTTACGACTCGGTTTTGGGATCTAGGAAGCCCAGGATAAATGGCAGAATGCTGCGGACTCT

112190 112200 112210 112220 112230 112240 112250
GAGCTTTGTCAATCATATTCATTTT ACATAAAGATACCACTAAATTCTGTTTTTATTTTTCTTCGT
AATTCTGTTT A T CT T
AATTCTGTTTGGA---TACTGAAT
211310 211320

112260 112270 112280 112290 112300 12310 112320
TTTCATGTT C! TATTT TTACAT-TGAAACGTTGTTGTCATTCAAATAATATAC
TT AT TTT TTA TTTA AT T ACA TGA TT TT T ATTCAAA AA A AC
TTGTATTTTT--———~~ TTAATTTA--ATGCGATGACAGGTGA----TTTTTATAATTCAAA-AACACAC

211330 211340 211350 211360 211370 211380

112330 912340 912350 112360 112370 112380 112390
C-CTTCTCTGTGGGAGCCAATAATAATGCAAGTTCCAATTTTTTATACCCGTTACTCGTAAGGGTAAGAT

CTT TC T A T ATA AG T A TTTTT TACC
TACTTTTCACTTAAATTTGCTGATAT TTTTTTACCT:
211390 211400 211410 211420 211430

112400 112410 112420 112430 112440 112450 112460

TCGTTGAAACTGGCAGAAGGAAGCGTTTCCGACCATATAATC! TATATTCTTGATCAGG
GTT A AC CAG G G GTT ATC ATA AT T TA A AT CT
—--GTTCATAC---CAGTTG---GTGTT: ~ATCGATA-ATTTGTA-AGATCCT-
211440 211450 211460 211470

112470 112480 112490 112500 912510 912520 112530
AGAAATAGCCGAGTCGATCTGGTCATGTCCGTCTGTCCGTATGAACGTCGAGAACTATAAAAGCTAGAAG
AAT G
—==AAT

112540 112550 112560 112570 112580 912590 112600
GTTGAGAGTCCCAAGTTGAGATCCATGTTGCCACGCCCACTCTAACGCCATAATACAGCCCCGCCAAGAT

112610 112620 112630 112640 112650 112660 112670
TATCGCCGTGAGGTAACGATGTAATCGAAGGATTACAGCGGCCGCGACATGGGCGCGAACTTTGTGGTGC

112680 112690 112700 112710 112720 112730 112740
CGGCGATGGCAGGGCGACAGGATCACACGATTCCGCCGGACAGCTGCGGGGATACCTTGGTCGGAATGCG

112750 112760 112770 112780 112790 112800 112810
TGGATTCGTTACGATTTCCAGGACATTTGGTAGCATCCACACAATGGGGTTTTGTCCCATAAAAAGTAAC

112820 112830 112840 112850 112860 112870 112880
TGCGCAGGATGCGGTTTGTGTAACGATCACCGATC, ACTTTATGCAGCATCATATCGTGCGGCA

112890 112900 112910 112920 112930 112940 112950
TATCCTGCTACATCCGCTGCATGGCGTGATAAATGATCCCAGCCGATCAGATTCCCACAACGATTCAATG

112960 112970 112980 112990 113000 113010 113020
CGCATAAATGAAAATCATCACAA A T GAAAGAAATTCTTTAGAAATGTCAATCT

113030 113040 113050 113060 113070 113080 113090
GATTGAACATCTGGTGTGTATGTAGAGCTATAATATAAATTTAAATTATATTTATTAAAATGCTAAGARA

113100 113110 913120 113130 113140 913150 113160
CTTTGCTATCTGTGAGTTTCTAAATTTTCTGATCAAGTGGGCATTGAAAATAACATTTTGTGTTTTGTGA

113170 113180 113190 113200 113210 113220 113230



CTTTCGTATCAGTAAAACGACCAGTTAACATTTGGCCAGCACCATGAAAACAGCTCCGAAAAACTTACCA

113240 113250 113260 113270 113280 113290 113300
AAATAAGACCGTTGAAA. 'TT' ARAAGT, GGAAAATTAGCCTTTTTCTACGTTTATAC

113310 113320 113330 113340 113350 113360 113370
ATATTTGGTAAAATTTCCAAACCCAAGTATTTGTATCCAGGAACAGAAGGTAAGTTTCAAATTTAAACCA

113380 113390 13400 113410 113420 113430 113440
TTTT ACCAATCGCGTGCTCACACAACCTCAATCACAATCAAAATTTTCGGTTCCAAATAAAAAA
CAAATAAAAAA

TAAAAAA
211480

113450 113460
AAAAAAAAAAA
AA ARAAA AA A A AAA
AATCAATATTTT GAAAAATA. AATT T ATATAAA, TTATA
211490 211500 211510 211520 211530 211540 211550

TAATATA. T ATATAATATA, T TAATAATAAATAA
211560 211570 211580 211590 211600 211610 211620

TATTTTGAT ACA. TTATTTTAATTTGTGTTAACTAATAATATATTTTAATTCG
211630 211640 211650 211660 211670 211680 211690

A
AAATATTTTGATAGATATCTTTTGGCGCTGTTAAGCTTTTCGTATAATAAAATGAATAAATTTAAATATA
211700 211710 211720 211730 211740 211750 211760

AGACCAATTCAAAAAAGCCAAAATAAAACTTCCAAATCATTTGAAGTTATAAAATGTATATTTTATAAAT
211770 211780 211790 211800 211810 211820 211830

TTTTCATTTTATTTGTG 'GATGTCAGTAGAAAACCTTTTACATTTTTGACACTGGTTTAAGGCC
211840 211850 211860 211870 211880 211890 211900

TAGTATATAAAAGCATTGGCGCAACACGGCCGCAGTTGCCTCGCACAGTAGAATGCGACTATGATTTACC
211910 211920 211930 211940 211950 211960 211970

GCGATAATGTCGCCTTGTTTGTTCTTTTCAATACAATAACAAGAGTCATAAAATTCGGTGAACACTGTGC
211980 211990 212000 212010 212020 212030 212040

ACACCTCGAAGCAGAATTCGCACAGGAAGTGCAGGAAGAGTTCCTTTGAGCACTTGATGAGTATGTCGTG
212050 212060 212070 212080 212090 212100 212110

GAGTTTCAAAAGAGTCTTTGCTAGTTTCCATTCCTTTTCGTGGGCCAACACAATGTTGGTCTTCTTCAGT
212120 212130 212140 212150 212160 212170 212180

ATTTCAGGC: TGGAGAAGTCTTCTCCACAGTTTCGTGCAATGGAGCAAATACGTGTATAGGTGTAAA
212190 212200 212210 212220 212230 212240 212250

GCAAGTATACTGCAGTATTGCCGCGATCCTCCAGCATCTTATCGAACGAAAATATATAGTCGCTGATACG
212260 912270 212280 212290 212300 212310 212320

GTTGTGACATAAATCCGAATACTTAATGCATCCGTATGCCAGCGACTCTTGGGCGTCCTTCAGTTCTTGT
212330 212340 212350 212360 212370 212380 212390

GGTGTGAGGACCTTATCGCGCCCACGACTTTCCAATTGCAGCAGTGATCGCTTCAATCCCTCGTCCAGCA
212400 212410 212420 212430 212440 212450 212460

AATCGGCCAGCTTAACCGTATCACCCGATCGAGTCTTAAACTTCTTGCCATCCTCACCGAGAACGACGCC
212470 212480 212490 212500 212510 912520 212530

ARACTGTACGTGGTCAACAC AGT TGGATT! T ATCGTTCGGCAGCTTTGAAAATG
212540 212550 212560 212570 212580 212590 212600

GTGTTGAAATGCGTGCTTTGTCCGGCATCGACCACGTAGATGATCCAGTCGCAAAGTTCCTCCTCCAAGC
212610 212620 212630 212640 212650 212660 212670

GATAACGAATGGCTGCCATATCAGAGGTGTCATAGGTAAAGCCGCCATCCGATTTCACAATTGTCAGAGG
212680 212690 212700 212710 212720 212730 212740

TATGCCAGTTTTCGTATCGTCTGGCCACATGATTTTGCGACCTTCATCCTCTTCCAGCAGCCCTTTTCCT
212750 212760 212770 212780 212790 212800 212810

CGCAAGTATTCCACAACAGACAGCATACGTGATT ACGATTCACCACGTTCCTTGATGCTAATAT
212820 212830 212840 212850 212860 212870 212880




CTAATCGTTCGTAGATCGTTT CTCCTTTCGCGACACATTGCAAATTAACTCCCAGGCCTTTATGGA
212890 212900 212910 212920 212930 212940 212950

GTTCGGCACACCTTTCTGCAATGAAACCACTCGACTGTAGGCACGTTTTTTGAACTCCTCATCTTCATCG
212960 212970 212980 212990 213000 213010 213020

AATCTGCAGGGAAGTATTATTTACCTCGAGCACATCGTAATTAGTTCGTTTTGTTAAAAGTCTTACCGTT
213030 213040 213050 213060 213070 213080 213090

TCTTGGACTCCTTGTAGAACAATTGCAGATCACTTATT TTTCATTA, T G
213100 213110 213120 213130 213140 213150 213160

ATCTTCCAAATGGGCAATCAGCATGCCAAACTGTGTTCCCCAATCACCAAGGTGGTTGGTGCGGATCACA
213170 213180 213190 213200 213210 213220 213230

TCGTGCTGCAGGAACTCCAGTAGACGGCATAACGATTCGCCAATGATGGTGGATCGCAAGTGACCGACAT
213240 213250 213260 213270 213280 213290 213300

GCATCTGTTTGGCAATGTTGGGCGATGAAAAGTCAACCAGGACTCGCCTTTTCTTCACTTCTGGCGGCTC
213310 213320 213330 213340 213350 213360 213370

GACACCATAGCGCAAAAGATTGCTCAAGGCTGAAGCTGCATAATCTCTGCAAAAATAAAGATTTTTAAAG
213380 213390 213400 213410 213420 213430 213440

A
TTTGTAATGGAATTCATGTACTTGTGCTACCCACTTGCTAAGGAAAACGTTCACGAAACCAGCTCCAGCA
213450 213460 213470 213480 213490 213500 213510

113470 113480 113490 913500 13510 113520 913530
ATTTCCAACTT--CCTTG---GGGAAAAGTAAGCTTTG-CGTAGATTATCGGACAACATTTTTTTTCGTT
ATTTCCAACTT C TG GG A GT GC TG C T TCGG C A T T CGT
ATTTCCAACTTTTCTATGAGT TGGT AGTGTCCTTTCAACTCGGTCGCAA---TATCACGTG

213520 213530 213540 213550 213560 213570 213580

913540 113550 113560 913570 113580 113590 113600
TAGCCCCATCCATTCATTTTAGTTCATCGAAGGCAGTTGTATTTTCCAATT-CGTTGTTTAGTTTCGACA
GC A AT C TTT TT ARG TTG A TCC AT C TTGIT G GA A
GTGCTTTACTAATGCCCTTTTCTTT----AAGTTTCTTGGACAATCCCATGGCATTGTT-~-GCACTGATA
213590 213600 013610 213620 213630 013640

113610 113620 113630 113640 113650 113660
TTTCATACATTTGGTTH AAAAATAAATAATACTACACACACGTACACGTACTCGTA-CTC-GTATTT
T ATTT G GA A ATA AT TCAA ACA G CGTA CTC G ATT
GTCGCCGAATTTCGCAGACGTACTATTA--ACTGGTGCA-ATTATAACAGG----CGTATCTCTGAATTC
213650 213660 213670 213680 213690 213700 213710

113670 113680 113690 113700 113710 113720
CG----AATTGAAARATTTCGCC: C TAATAAGAAC ATCTAA-ACCATTCGTCG
CG A TGA TCGCC A CAA AA T AG C ATC AA A ATTC T
CGGAAAAGCTGATGCAATCGCCTGACCAAAGACACTTTCCAGGTGCTCGGTGATCGAAGAGGATTCCTT~

213720 213730 213740 213750 213760 213770

113730 113740 113750 113760 113770 113780 113790
GCAGCTAGCAATCCAAGTGAAGTAATCATGTTTAAAATGAAACGAACGAGAGTAATCAGACGCAAGGCAG

G AGC TC GG G Cc TT AT GA AGA T C GA
AGCT-TCGGGGCGCCGCCGGCGGCATTTGATTCCTCAGCAATAGACTGCACGGAAATAAATTAA
213780 213790 213800 213810 213820 213830 213840
113800 113810 113820 113830 113840 113850
CC-ATTATCAGGG-CTTC. 'CTTCCAGGAA TTC: ~GCAAACAGATG-GAATCGT

C ATTC CTT AAAA G T CA AA A TTC GAAAAGG TCT
CTAAATTTCTTATACTTAAACACATTGGGGT~CATAAACTTACCTTCTTCAGGATAAAAAGGCGGTTCTT
213850 213860 213870 213880 213890 213900 213910

113860 113870 113880 113890 113900 113910 113920
-=GTGGCGTGACTCAAATGGGAAACGCATCAACG-CAACAGTCGAA-TG-TGCCGATGGATGTGGATGCG
G cCT T AAT GAA C A CAA C AC GTC AA TG T C ATG G T G
AAGCTTCTTATTTTCAATTTGAAGCTGAACAAGATCGAC-GTCCAACTGCTCACAATGTTCGGCAGTTTG
213920 213930 213940 213950 213960 213970 213980

113930 113940 113950 113960 113970 113980 113990

GATATGGGACGCAAAATGTCGGAAGATGGAATGACTGATACATCGAATACGGTCAAACAGCCATCCTGTT

AT GG GCAA G TGG CGTCT AA CGG A G CAT T

TATTCTGGCGGCAA-—————— GGCCTTGGGTCTTCAGTTCCTTTAAAGCCGGC-~-~-ATTGTCATG----T
213990 214000 214010 214020 214030

14000 114010 114020 14030 114040 114050 114060
CCAAGGATCAAAAGCAATTGTC~GCGAAAACAAAAGCCATCCCCATCCTACAACCACCAGGAGCAGATCG
C AA T A AA T TC GC A AC TCC CcC A C CAG CA AT
CAAAATGTTGGAGTAAAGTATCAGCTATTTGCTTACCAGTTCC---CTGAGTTTCTTCAGCTCCATATTT
214040 214050 214060 214070 214080 214090 214100

114070 914080 114090 114100 114110 114120 114130
AACAAAGAGCAAAGCGACCAAAGATATGTAAAAAAAGGTGCAAA-C, 'GAATGCCATCATCG
AC GA A G CCAA AT T TA G TGC CGA AAA AA CA CA CG
AGCTCGGAC--ATGTTTCCAA--AT-TTTGACTTTTGTTGCTTCGCTGATTAATAACAACAACA-CAACG
14110 014120 214130 014140 914150 214160

114140 914150 114160 114170 114180 114190

CTCTCCGAT-GATGG--AATTGCCGGCAGAAA--GCCGGCCAAAATTAATAAGTATA-GCGAACTTAGCT
T C AT GATGG A T G GCA AAA GCC CcCA ATAAT AGGA TA

ATGCCACAT T A TGCACAAATCGCCTATCGATGACGATAACTGCAGGTGATGTCACGC
214170 214180 214190 214200 214210 214220 214230

14200 114210 114220 14230 114240 114250
ACGGCAG-CGAATCCAGCATGCCG--~-TTCGAAATGAAACAGCAGAGCAATGACAA--TCAGAAT-AACA
A CAG C TC G ATGCCG TTC A TG G TA A TCA AT AAC

ATCACAGTCACTTCTTGGATGCCGTTTTTCCTACTGCCTATTTGGGTATTTCATCATTTCACAGTCAACG
214240 214250 214260 214270 214280 214290 214300

114260 114270 114280 114290 114300 114310 114320
ATGACAATGCTH 'GGATTTGATCGACAGG---AGAGCGCCAAC 'GTTATCGGTGGCTA
CAA C A TA' T ATTT TC CAG AAC C A A TA GGT G TA
TGTGCAACACACA---TA-TTTATTTTTTCTGCAGCTTAAAATCATCTTTAAAAAATGTAAAGGTCGGTA

214310 214320 214330 214340 214350 214360 214370

914330 114340 114350 114360 114370 114380
TC-ATCCGGTGGCCATTGGCGATGTATT-~--CGTAAACCGCTATCATGTCTTC-AAAAAGCTGGGCTGG
T A T AT G GTT TT CG AA C A CAT CT AAA A T GGCTGG
TAGAAA, TAT TTTTTAT. 'GCAATACAACA-CATCGCTAAGARATATGTTGGCTGG
214380 214390 214400 214410 214420 214430 214440

114390 14400 114410 114420 114430 114440 114450
GGTCACTTCTCC-ACCGTGT TATGCTATGATACCCAGATGGATCGCTACTGTGCCGTCAAGGTGTCC
G CAT ACG TG TGC A AC C AT GAT TA G TC A T TC
GACCAGTGGGAAAAGCGCATCGGG~-TGC~ACCTAACACTTAT-GATTTTTATCGATGGATCGATTTTTC~

214450 214460 214470 214480 214490 214500

114460 114470 114480 114490 114500 114510 114520
AAGTCGGCGCAGGTCTACAAGGA--AACTGGTATCGA---TGAGATTATGCTCTTTTCCCAAATGAGCCT
G CA CTA A GA AA TG AT G T GTAGT T TC AAA T
—————— GACCACCACTATTATGATTAATTGTGATTGTTCTTTCGCTAAAGGTG-TCTCTTAAAACTTTTT

214510 214520 214530 214540 214550 214560 214570



114530 914540 114550 114560 114570 114580
ACACGA---TCAGCATAAGTACAGAAGCCACGTGGTCGG-TTTCTACGATTTCTTTGAAAT-TACCGGAC
G TAA TA A A T GTC TTTCT ATCTITGA T TA GG
ATGTGTATGTGTGTTTAATTAATTTATAGATTTTGTCACCTTTCTGTAAATAC-TTGATGTCTAGTGGG-
214580 214590 214600 214610 214620 214630 214640

914590 114600 914610 114620 114630 914640
CGCACGGAAGGCACA~-~-~-TTTGCCTGGT-~CCTAGAGGTTCTCGGTGACA~~~ATTTGCTAAAAGTCATC
G CGAA AA TITGC GT C AA TCCG AA AT TG AARA T
~GGGCGCAACCTAAAGTGTTTGACGTGTGGCGCATATTATCCCCGCAAGATACATATGTGAAAACTAGGA
214650 214660 214670 214680 214690 214700

114650 114660 114670 114680 114690 114700 114710
GAAAGATGCTTTTACAAAGGTATGCCCATTTCCAATATCAAGCAAATTGCCCAGCAGGTGCTCACGGGCC

TT AA G CCCATT AA AT A AAA TGC GCAG
AAAACAGATGTGTGTAACGCCGCTCCCATT-~-~-AAAATT; CTGCAATGC: GGTTT
214710 214720 214730 214740 214750 214760

114720 114730 114740 114750 114760 114770 114780
TAAAGTTTCTGCACGAAGAGTGCGGGATCATACACACCGATCTAAAGCCGGAGAATGTGCTCCTCGCGTC
T GTTT A A AT GG ATA A AC AT TA CCGG G
TTTTGTTT ATATAA, GG TAAAAAC. TTA---CCl

214770 214780 214790 214800 214810

114790 114800 114810 914820 114830 114840 914850
CAACGAGGTGTCCGTTCGGACCGAGATCAAGACGGCAATTG. 'TTGAAGGCCAACH
TTGA G A A GAAA
TTGATGGACA

214820

114860 114870 114880 114890 114900 114910 114920
CTAAGTCCTAGGTATGTTAGATATACTCGTATAATAGCACACATCTGAACACGTATAAACGTTATAGCTC

CcT TCCTA TAT AA AG A A T AAC GT T C TT A CT
CT---TCCTATTTAT TAAACTAGTTT---CCTTGCATCT-
214830 214840 214850 214860 214870

114930 114940 114950 114960 114970 114980 114990
CAAGATGACCAAAACGGCCAAGAGACGGATGCAGGCAAAGTCCAAGAAGGTGATATCGTTTTTCAAGAAT
G CC AAA GCCAAG G C GATG
===GTGTCCCCAAATTGCCAAGTGTC-GATGGG

214880 214890 214900 214910

115000 115010 115020 115030 115040 115050 115060
CATCGCCGCATGCTCCGCAGGCAGGGCATCGAGGATCTGCTCTATCTGGCCGAACGTGGCCTCATCGAAC

115070 115080 115090 115100 115110 115120 115130
CGATTACCGCCGCCATGGCCGTCTCCGATAACTTACCATTCATTCCCTTCGGCTTCGAC TTTATGAT

115140 115150 115160 115170 115180 115190 115200
GATGAGCGATGCCGATTGCCGTACGGTGCAGAATTCCAAGTTGCCCGAAATGGAGGGCATGGAATACAAA

9115210 115220 115230 115240 115250 115260 115270
TGCGACAGGATAAACCTGTGTTTAAAGAGTCCAGAGCTCTTCTTGCH TGCTCGATATTATCAAGA

115280 115290 115300 115310 115320 115330 115340
ATTTGGATGAGAAGGAGCTTAGCACTCAGGACAAGCGGAGGCGCTTCACGCAGGCCAGTGGACGTGGCCA

115350 115360 115370 115380 915390 115400 115410
GACCAAAAAGAATGCCAGGTCCCGATTGAGATTGGCATCGAATGCTGCATATACGGTATTTATTCCACAT

115420 115430 115440 115450 115460 115470 115480
TTCCATTCAAATTTGAAAAGCTTAGTTTAAAAG' TATTGAATTCCTCTTGCATTTGAATATT

115490 115500 115510 115520 115530 915540 115550
TTGTAGTCTACTTCTAGTCGTCTTTATGAACGATTTCAATTCTCTGCTAATCAGAATGTTAATTCTARAG

115560 115570 115580 115590 115600 115610 115620
CTTGTCGCATTTCTTATTAGAATAGCATTAGATGTTTTGTGCGTACTCATCAAAAATTCCCAAATTGAAT

115630 115640 115650 115660 115670 115680 115690
TAACCATTTCTTTTTCACCTTCCAAAGACTGGAACCGGTTGGCGATCGAACAGAAAAATCAATTTGAACG

115700 115710 115720 115730 115740 115750 115760
ATATTTACCCCATCGATCCGGCCAACAACGAATGCGATGTACGGGTGAAGATAGCCGACTTGGGCAATGC

115770 115780 115790 115800 115810 115820 115830
GTGTTATTTCCATCATCACTTCACCGACGACATCCAGACCAAGGAGTACCGGGCCTTGGAGGTGATACTC

115840 115850 115860 115870 115880 115890 115900
GGTGCGGGATATTGCGAGACCGCCGATATCTGGAGCGTGGCCTGTCTGTTGTGGGAGCTGGCCACCGGGA

115910 115920 115930 115940 115950 115960 115970
CCTATCTATTCGATACCCATTCGAAAAGGGGCAAATACAATCTGGATGAGGTCCATATAGCGAAAATCGT

115980 115990 116000 116010 116020 116030 116040
CGAAACCTGTGGTCGCATACCGTGGTATCTCATCCGCAAAGGCAAACACTCGAGGAATTTCATCAATAGC

116050 116060 116070 116080 116090 116100 116110
GCCGGCAAACTATGCAACATAGAAACCCTGAAGCCCCTTAAACTGGCCAATATCTTAATCAGATGGTACG

116120 116130 116140 116150 116160 116170 116180
GATGGAGGACTCGCCAATCCACGGAATTCGTTAATTTCCTGATGCCCATGCTGCAGACCAATCCTTTGTC

116190 116200 116210 116220 116230 116240 116250



TCGCATATCCGCAAGCAAAGCCTTGGAAAGCCACTACTTATGCAACATTGCTCTTCCTGGCATTGACATT

116260 116270 116280 116290 116300 116310 116320
GACAGTTACTACTATTATAGTGTACGTGAAATCAAGGACTGCACACATACCA. TAGCG

116330 116340 116350 116360 116370 116380 116390
ATGAGGACAGCAGCAGCTGCAGTTCCATAGACAGCAGCGAATTTTCCAGCGACGAGGTCTGCTATGAGGA

116400 116410 116420 116430 116440 116450 116460
CGATGTCAACGAAGAAGACATCAAG: TATATTAAAC. TTTATTT C. GCACAGCCAGTA

116470 116480 116490 116500 116510 116520 116530
CCCATATAAGTAACTCATATAACCC. TATTTCAAGTTATAATAAAGTGCTCCGGAGGCCATA

116540 116550 116560 116570 116580 116590 116600
TATATACAAATTTATTTCATGTATGTTTATTTAAAACAAAGGTGAAAACAAATTATGATGAGGTTATATT

116610 116620 116630 116640 116650 116660 116670
GTATCACTTTAACTGAAAGTCCATCTGTCCGTATGAACGTCGAAATCTCAGGAACTATAAAAGCTAGAAG

116680 116690 116700 116710 116720 116730 116740
GTTGAGATTAAGC. 'TCTAGAGACATAGACGCAGTTTCTTGACACATGTTGCCACGCCCGCTCT

116750 116760 116770 116780 116790 116800 116810
AACGCCCTCAATGTGTTGATATTTTTTCACAGTTTTATTAGTCTTGTAAATTTCTATCAATTTGCAAAAA

116820 116830 116840 116850 116860 116870 116880
ARAA. AAAACTGCCACGGCAGGTTTGGCGCCCACGCTTTTGAACAATTTTTAAATTT
C
AAAAAAAC.

214920 214930

116890 116900 116910 116920 116930 116940 116950
TTTCTCATCTTATTCCCCAATATCTATCGATATCCCAGAAAATGATAACATTTCGCGTTCGCATTCACAC

116960 116970 116980 116990 117000 117010 117020
TAGCTGAGTA TATCTGATAGTCGGGGAACTCTCAATATGTTTATTGATCAATTATTTTAATTATA

117030 117040 117050 117060 117070 117080 117090
AATAGTTAGATGGATAACTTTAAAATAGTTTGGCACTGTTAAGCTTTTGGTATAATGAAATATGGTGTAA

117100 117110 117120 117130 117140 117150 117160
TTTTAAAGATAAAACCAATATGAAAATAAAACTACCAATTCTTTTCAAGGTATATAATTTTACTTTTATA

117170 117180 117190 117200 117210 117220 117230
AAATGTTTCATTTTATTCGCGTACACATGATGTCAGTAGTAGAACTTTTTACATTTTCGAAACTGGTTTA

117240 117250 117260 117270 117280 117290 117300
AGGCCTAGTATATAAAAGCATTGGCGCAACACAGCCGCAGTTGCCTCGCACAATAGAATTCGGCTATGAT

117310 117320 117330 117340 117350 117360 117370
TGACCCCAATAATATCGCCTTGTTTGTTCTTTTCGATGCAATAACAAGAGTCATAGAATTCGGTGAACAC

117380 117390 117400 117410 117420 117430 117440
TGTGCACACCTCGAAGCAAAACTCGCACAGGAAGTGCAGGAAAAGTTCCTTTGAGCACTTGATGAGTATG

117450 117460 117470 117480 117490 117500 117510
TCGTGGAGTTTCAGTAGAGTCTTAGCCAGCTTCCATTCCTTTTCGTGGTCCAACACAATGTTGGTCTTCT

117520 117530 117540 117550 117560 117570 117580
TCAGTATTTCGGGTAAATTGGTGAAATCTTCGCC. TTTCGTGCAATGGAGCAAATACGTGTGTAGGT

117590 117600 117610 117620 117630 117640 117650
GTAAAGTAAGTACACCGCAGTGTTGCCGCGATCCTCAAGCATCTTATCGAACGAAAATATATAGTCGCTG

117660 117670 117680 117690 117700 117710 117720
ATCCGGTTGTGACATAAATCCGAATACTTAATGCATCCATATGCCAGCGACTCTTGGGCGTCCTTCAGTT

117730 117740 117750 117760 117770 117780 117790
CCTGTGGCGTGAGGACCTTATCGCGGCCACGACTCTCCAATTGCTGCAGGGATCGCTTCATTCCCTCATC

117800 117810 117820 117830 117840 117850 117860
CAGCAAATCGGACAGCTTAACCGTATCACCCGATCGAGTCTTAAACTTCTTGCCATCCTCGCCCAGAACG

117870 117880 117890 117900 117910 117920 117930
ACGCCAAACTGTACGTGGTCAACACGATGGCTGAGTGGATTTAGGATAGCAGATCGTTCGGCAGCTTTGA



117940 117950 117960 117970 117980 117990 118000
TATGGTATTAAAATGCGTGCTTTGGCCGGAGTCGACCACATAGATGATCCAATCGCAAAGCTCCTCCTC

118010 118020 118030 118040 118050 118060 118070
CAAGCGATGGCGAATGGCTGCCATGTCAGAGGTATCATAGGTAAAGCCGCCATCCGATTTCACGATTGTC

118080 118090 118100 118110 118120 118130 118140
AG. TATGCCAGTTTTCGTATCGTCTGGCCACATGATCTCGCGTCCTTCATCCACTTCCAGCAGACCCT

118150 118160 118170 118180 118190 118200 118210
TGCCTCGCAAGTATTCCACAACGGACAGCATACGTGATT ACGATTCCCCCCGTTCCTTGACGCT

118220 118230 118240 118250 118260 118270 118280
AATATCTAATCGTTCGTAGATCGTTTGGAACTCCTTTCGCGACACATTGCAAATTAGCTCCCACGCCTTA

118290 118300 118310 118320 118330 118340 118350
ATGGAGTTCGGCACACCTTTCTGCAATGAAACCACTCGACTGTAGGCACGTTTTTTGAACTCCTCATCTT

118360 118370 118380 118390 118400 118410 118420
CATCGAATCTGCAAGGAAGTATTATTTACCTCGAGCACATCGTAATTACTTCGTAATGTTACAAGTCTTA

118430 118440 118450 118460 118470 118480 118490
CCGCTTCTTGGATTCCTTGTAGAACAATTGCAGATCACTGATC!H TTTCATT T

118500 118510 118520 118530 118540 118550 118560
AAACGATCTTCCAAATGGGCAATCAGCATGCCAAACTGTGTTCCCCAGTCACCCAGGTGGTTGATGCGGA

118570 118580 118590 118600 118610 118620 118630
TCACATCGTGCTGCAGGAACTCCAGCAAGCGGCATAACGACTCGCCAATGATCGTGGACCGCAAGTGACC

118640 118650 118660 118670 118680 118690 118700
GACATGCATCTGTTTGGCAATGTTGGGCGATGAAAAGTCGACCAGGACTCGCTTTTTGATCACTTCTGGC

118710 118720 118730 118740 118750 118760 118770
GGCTTGACACCGTTACGCAATAGATTGCTTAAGGCTAAAGATGCATAATCTCTGCAAAAATTAACATTTT

118780 118790 118800 118810 118820 118830 118840
TAATGTTTATAATGGACTTTGTGTACTTATGCCACTCACTTGCTAAGGAACACGTTTACGAAGCCAGCTC

118850 118860 118870 118880 118890 118900 118910
CGGCAATTTCCAGCTTTTCAATGATTGGTGATGCTGGGCAGTGTCCTTTCAACTCGGTTGCAATATCACG

118920 118930 118940 118950 118960 118970 118980
TGGTGCTTTATTAATGCCCTTCTCTTTCAGCTTCTTGGACAATCCCATGGCATTGTTGCACTGATAGTCG

118990 119000 119010 119020 119030 119040 119050
CCGAATTTCGCAGACGTACTATTAACTGGTGCAATTATAACAGGCGTATCTCTGAATTCCGGGAAAGCTG

119060 119070 119080 119090 119100 19110 119120
ATGCAATCGCCTGGCGAAAGACGCTTTCCAGGTGTTCGGTGATCGAAGAGGATTCCTTGGGCTTCGAAAC

119130 119140 119150 119160 119170 119180 119190
GTCGCCGCCGGCGGCAGTTGATTCCTCAGCAATGGACTAACAGGGAAATAAAAGACATGAAATTCTTAAG

119200 119210 119220 119230 119240 119250 119260
CTTARACACATTG TCATAAACTCACCTTCTT! AACAGGCGGTTCTTCAGCTTCTTATTTT

119270 119280 919290 119300 19310 119320 119330
CAATTTGAAGCTGAACAAGATCGACGTCCAACTGTTCACCGCTTTT AGTTTGTATTCTGGCGGCAAG

119340 119350 119360 119370 119380 119390 119400
GCCTTGGGTCTTCAGTTCCTTTAAAGCCGGCATGTCATGTCAAAATGTTGGCGTAAAGTAACAGCTATTC

119410 119420 119430 119440 119450 119460 119470
GCTTACCAGCTCCCTGAGTTTTTTCAGCTCCATATTTAGCTCGGACATGTTTCCAAATTGTGACTTCTGT

119480 119490 119500 119510 119520 119530 119540
TGCTCCGCTGATTAATAACAACAACACAACGATGCCACAT T A TGCACACGTCGCCT.

119550 119560 119570 119580 119590 119600 119610
TCGATAACGATAACAGCTGGTGATGTCACGCCTCACAGTCACTTCTAGGATGTCGTTTTTCCCACTGGCA




119620 119630 119640 119650 119660 119670 119680
TTTAAAAGATTTTCTCATTTGACAGTTAAACTATGCAACAGACAAATTGTATTGTGTGTGCATTTTAAAA

119690 119700 119710 119720 119730 119740 119750
TCACCTCTAAAATTGTAGATGTCG! GTAT AGGCTTTTTATGGCACATTT TTGCTTAG

119760 119770 9119780 119790 119800 919810 119820
ATAAATGTCAGCTGTGTGCGGTGGAAAAATCGCATCGGGTTCACATAGCACTTATGATTTTTATCGATAG

119830 119840 119850 119860 119870 119880 119890
ATCGACTTATCGACCACCTCTATTATGATTAATTGTGATTGTTCTTTCGCTTAAGGTGTCTCTTAAAACT

119900 119910 119920 119930 119940 119950 119960
TTTTATGTGTATGTGTGTTTAATTAATT TTTGTCACCTTTGT AATACCTATAGTCTAGTG

119970 119980 119990 920000 120010 120020 120030
GGGCCGCAACCTAAACTCTTTGATGTGTGCTACACACAGTCCCCGAAAGATACGTGCGTGAAAACTTGGG

120040 120050 120060 9120070 120080 120090 120100
ARAACAGATGTGTGTAACGCCGCTCCCATTAAAATTAAAACTGCAATGCAGACGGTTTTTTTTTGTTTTA

920110 120120 120130 120140 120150 120160 120170
CAAATATAA, AAAACATATTCACCGGGAACGACGGACGGATACATCCTATT! AACAGG

120180 120190 120200 920210 120220 120230 120240
AGATAAACTAGTTTTCTTGCATCTGTGCCACCAAATTGCCAAGTGTCGATGGGGAATTTGTAAAAGTTAA

9120250 120260 120270 920280 120290 120300 920310

AAAAGAAAAAACCATTATGCAGCGCAATGCAAAAAAAAAGTTTACTTTATTTTCATCATCTGATACGCAT
CATTATGCAG GCAATGC AAAAAAAAGTTTACTTTATTTTCATC TCTGATACGCAT

———————————— CATTATGCAGAGCAATGC-AAAAAAAAGTTTACTTTATTTTCATCCTCTGATACGCAT

214940 214950 214960 214970 214980
920320 920330
TTTATCTGCATGTTC
TTT TCTGCATGTTCG
TTTGTCTGCATGTTCGTGTGCTTGGTGACAATGGTAC! ACCGGTCTT AGT

214990 215000 215010 215020 215030 215040 215050

CGGCTCTGCTAGATAACAGTGTATTCCGATGATAAGTTATCCATATCATACCACACACGATCATTAATTA
215060 215070 215080 215090 215100 215110 215120

GGACATTCCAAAATGTTTACTAAGAAAGAGAGTATCATCGAGTTGGATACTGAAAAAGCAGCACTAGAAA
215130 215140 215150 215160 215170 215180 215190

TGCTTTCACTAGAATCTGTAAACTATATTTGTTTATAAGTACGCGCTGGCTGCACAGGACTTTCCTTTGC
215200 215210 215220 215230 215240 215250 215260

AATTGATTGTTTGAGATTTAATCGCTAAAATTATCCTTGATATTACTTTGATTGGGTGCAAACATATAGG
215270 215280 215290 215300 215310 215320 215330

ATTAATTTTAAAAATTTGAACTATATTTTTATGAATTTTTTTAGACTTTAAATTAACAAGTTGCTTCTTT
215340 215350 215360 215370 215380 215390 215400

TTAGCGTGCGATCGCTTGCGATTAATATATAAAATATAGTTAAATTAAGCACAGATTCAATGGAAAGTAT
215410 215420 215430 215440 215450 215460 215470

CAGCACCACCGGTCGGCGACGGAACAACATGCGAATCAATGCCGAAGACAATGCGCTGGATCAAATTACA
215480 215490 215500 215510 215520 215530 215540

AAAGAGGTATGTATTTTACATCCTGAAACATATCATTGCCTTTATGGGTTTGTTTATAAAACCCTGGGAT
215550 215560 215570 215580 215590 215600 215610

120340
TTGCTTGGT
CTTGCTTGGTGA
TATAGCACAACTAAAAAGTAATTCAATATTAAAATGGTTAGAATCAATTGCATTATACTTGCTTGGTGA-
215620 215630 215640 215650 215660 215670 215680

120350 120360 920370 120380 120390 9120400 120410
AATGGGAC' TCACCGGTTTTTATATAAGTGAGTCAGCTCTGCTAGATAACAAAGTGCGTTCCGA
AT

T
215690

120420 120430 120440 120450 120460 120470 120480
TGATAAGGTATCCATTATCATACCACACACGATCATCAATTAGGACATTCCAAAATGTTTACCAATATAG
ACACAC
"ACAC.

120490 9120500 920510 9120520 9120530 920540 9120550
GAGGTTTCAACGAGCTGGACACCG. GAGCAGCACCAG: TGCTGTCTCTGCAATTATTATATTTATT
AAG AG A C G AATG

CGGAAT!
215700 215710

120560 120570 920580 120590 120600 120610 120620
TATAAGTTAGTGGCTGAATTCAATGGACTTTTCTTTGGAATTATCGCAATATGATCCTTGTTATCACTTT
GG C

'TCC:
215720

120630 120640 120650 120660 120670 9120680 120690



CAATGGGTTCAAATCGAAACTGAATTCTTAGTGCATTCTTATAGACTTGAAACTAACAAGTTGCTTCTTT

9120700 120710 120720 120730 120740 120750 120760
TTAGCGTGCGATCGCTTGCGATTA. AAATATAGTTAAATTGAGCACAGATTCAATGGAAAGTAT

120770 120780 120790 120800 120810 120820 120830
CAGCACCACAGGTCGGCGACGGAACAACATGCGAATCAATGCCGAAGACAATGCGCTGGATCAAATTACG

9120840 120850 120860 120870 120880 120890 920900
ARAGAGGTGTGTATTTTACATCCCAAAACATAGCATTCAATGTAAATATTAAAATTGTTACTATCAACTG

120910 120920 120930 120940 120950 120960 120970
CGATTTGTACGTGCTCGGTTAACACAAGAGAATTACAGCCGCAAAGGGTCGCATAATTGAAACTCTATCA
CATAATTGAAACT TATCA
'ATAATTGAAACTATATCA
215730

120980 120990 121000 921010 121020 121030 121040
ATTAGTTGATTTAAATGAAACTGAT---TCCCTTCTTTTCAGGCGGAAGCGCGACTTGCTGCGCGTCGAC
A TA TTGA TT ATGAAA TGA T CCTTCTTTT AGGCGGAAGCGCGACTTGCTGCGCGTCGAC
ACTACTTGAATTCCATGAAATTGAATTGTTCCTTCTTTTAAGGCGGAAGCGCGACTTGCTGCGCGTCGAC
215740 215750 215760 215770 215780 215790 215800

921050 121060 21070 921080 121090 f21100 921110
AGGCGCGCGCCGAAGCCCGCGAGATTCGCATGAGGGAGCTGGAGCGGCAGCAGAAAGAGCAGGAGATCAC
AGGCGCG GCCGAAGCCCGCH TTCGCATH 'TGGAGCGGCAGCAGAA GAGCAGGAGATCAC
AGGCGCGTGCCGAAGCCCGC TTCGCATGAGGGAGCTGGAGCGGCAGCAGAAGGAGCAGGAGATCAC
215810 215820 215830 215840 215850 215860 215870

121120 921130 921140 121150 121160 921170 121180
CGCCGACCGGGTCTTCGACATGCAAAACTCCACGGCAGTGGGCAGCGAAACTCTGTCGGCGCATCCCGTG
GCCGACCGGGT TTCGACATGCA AACTCCACGGC GTGGGCAGCGAAAC CTGTCGG GCATCCCGTG
AGCCGACCGGGTGTTCGACATGCAGAACTCCACGGCTGTGGGCAGCGAAACCCTGTCGGTGCATCCCGTG
215880 215890 215900 915910 215920 215930 215940

9121190 121200 921210 9121220 121230 921240 9121250
CGCCTCGCCTACGGCGGACTGTTAAACGTGACCCGTGCATCAGCATCCCGCCGCAGCAGTGAGGACTCCG
CGCCTCGCCTACGGCGGACTGTTAAACGTGACCCGTGCATCAGCATCCCGCCGCAGCAGTGAGGACTCCG
CGCCTCGCCTACGGCGGACTGTTARACGTGACCCGTGCATCAGCATCCCGCCGCAGCAGTGAGGACTCCG
215950 215960 215970 215980 215990 216000 216010

9121260 121270 121280 121290 121300 921310 121320
TGGAGGAGGAGGGCAGAAGTTTTCGCGACTTCAAGCACGAGCTTAAGGTGGGTGCTGACATCGCAGCCAT
TGGAGGAGGAGGGCAGAAGTTTTCG GACTTCAAGCACGAGCTTAAGGTGGG GCTGA ATC A C AT
TGGAGGAGGAGGGCAGAAGTTTTCGGGACTTCAAGCACGAGCTTAAGGTGGGCGCTGATATCCAATCTAT
216020 216030 216040 216050 216060 216070 216080

921330 121340 921350 921360 121370 921380 921390
CACTTCGATGTGATTTAAGTGGTTCTGCTTTCAGGATGTT GGTTTCGCAAAGCCATGATAACG
CACTTC ATGTGATT A G GTT TGCTTTCAGGATGTTGAGGAGCGGTTTCG AAAGCCATGATAACG
CACTTCAATGTGATTCATGGTGTTTTGCTTTCAGGATGTTGAGGAGCGGTTTCGAAAAGCCATGATAACG
216090 216100 216110 216120 216130 216140 216150

9121400 121410 121420 121430 121440 121450 121460
AACGCCCAGTTGGACAACGATCGCGCCTCGCAGGCCTACGAAGTCAAGCTACTGAAGGACAAATGCGAAA
AACGCCCAGTTGGACAACGATCGCGCCTCGCAGGCCTACGAAGTCAAGCT CTGAAGGACAAATG GAAA
AACGCCCAGTTGGACAACGATCGCGCCTCGCAGGCCTACGAAGTCAAGCTGCTGAAGGACAAATGTGAAA
216160 216170 216180 216190 216200 216210 216220

121470 121480 21490 9121500 121510 921520 9121530
TAATGGAAGAGTCGTATGCACAACTACAGCGCGAGTTCAAGGAGAAGATGCGTGACTGCAATGCCCTCAA

TAATGGAAGAGTCGTATGCACAACTACAGCGCGAGTTCAAGGAGAAGATGCGTGACTGCAATGC CTCAA
TAATGGAAGAGTCGTATGCACAACTACAGCGCGAGTTCAAGGAGAAGATGCGTGACTGCAATGCACTCAA
216230 216240 216250 216260 216270 216280 216290

121540 921550 121560 121570 121580 121590 121600
ACGCAACCTGGATCGCGCCAATCTCGAGCTTAAGCTAGTACAAGGGCAGTTAAACGAGCGCGACTCGTTG
ACGCAACCTGGATCGCGCCAATCTCGAGCTTAA CTAGTACAAGGGCAGTTAAACGAGCGCGACTCGTTG
ACGCAACCTGGATCGCGCCAATCTCGAGCTTAAACTAGTACAAGGGCAGTTAAACGAGCGCGACTCGTTG
216300 216310 216320 216330 216340 216350 216360

921610 121620 121630 121640 121650 121660 121670
ATCGCCGAACAGGGCCTTCTAATTGTAGCAGTTGAAAATGCCGATGGCAGCGATGCCAAGCGAGCTCTAG
ATCGCCGA CAGGGCCTTCTAAT GTAGCAGTTGAAAATGC GATGGCAGCG
ATCGCCGAGCAGGGCCTTCTAATCGTAGCAGTTGAAAATGCTGATGGCAGCG -~~~ =====m e
216370 216380 216390 216400 216410 216420

921680 921690 921700 121710 121720 121730 121740
TGAGTGTCGAGAATGCCAAGGTGCTGGCCTCCGTGCAGGGTTCTTTAGGTGATTATCCCCCATTTGCACC

9121750 121760 121770 121780 121790 121800 121810
TGGATGAGATCATTTAACAACAGTTCGAGTTCTTTGCAGACGTTAGACTTAAAAAGTTCAGTGACGAGAA

121820 121830 121840 121850 121860 121870 121880
GCAGCGGCTGCTGGCGGAGGTGCAGAAGCTTCACGAACAACTTGACGAGTATAAAAGTGATGGAATTTCC

121890 921900 921910 121920 121930 921940 121950
GGACGCCGCAGTCTTTCGCAAGGTTCCTTCGGCGATGAGAATGATTACGAGGCCCAACGTACGTGTACCA

121960 121970 121980 121990 9122000 122010 122020
TACTTACTTAATGCCAACTAAACTTTCAGCATGTAAAGTGCACCGCAGTGATTATCTTTTTTATAACTAG

122030 122040 122050 122060 122070 122080 122090
CAGCCCTTTTTGGCAGCACACAATAACTAACCGAGTCTTGCTCAAATTTGAACGATATTCAAATCGTATT

122100 922110 122120 122130 122140 122150 122160
ATTTGTAGTTTTTATTATTTGATAACATGGCTTCAAGCA, 'ATTTATATTT

122170 122180 122190 122200 122210 122220 122230
CCGATCGCATTGATCGGCCACATTCTCTCGCACTTTTGTGTATCTCCATATATCTTCAGTTTTTTARAAC

122240 122250 122260 122270 9122280 122290 122300
AATAAATTGTATATAACTATTGCAGTTTGGCACTATAGGACTGCAACATATTTGTACTATATTACGAGCC

122310 122320 122330 122340 122350 122360 122370
CTTCCTTTTTCTTATACTATCCGACAGGGGAAACAAACAAAATCATTTCAGACCATAAATATAAGCTGCA



122380 122390 122400 9122410 122420 122430 122440
AAAGGCGGAACAGGAAATCGCCAACCTACAGTCGAGCCTAGCGCGCTCCGAAACTCAAGTAATCCGATAC

922450 122460 122470 922480 122490 122500 122510
AAAAGCACCGCAGAAGCTGCCGAAAAGGCGGAGGCTGAGCTGAAGCTGGAGCGCCGCAAGCTGCAACGCG

922520 122530 122540 9122550 122560 122570 122580
AGGTGAGTGGTGGGAATGCCAAGCGAAATGA-GCAGTTTATGATCTAGCTAA--TCCATTTCGCAGCACC
ATGCCAAGCGA T G T GA GCTAA T C cceG ¢C
——————————————— -ATGCCAAGCGAGCTCTTGTGAGTGCCGAGAATGCTAAGGTGCTGGCCTCCGTTCA
216430 216440 216450 216460 216470

122590 122600 122610 122620 122630 122640
GGGAACTCTT T AGCT-GAAACGTCCAACAACCATTTGTTGAAACGCCTCGATAA
GGG CT T GG GA A G CT GA G CA CA T GTT AA CTG A

GGGTTCTTTAGGTGATTATCCCTTTGCCCCTGGATGAGATCATTTCTCAATAGTTCAAGTTCTTTGC--A
216480 216490 216500 216510 216520 216530 216540

122650 122660 122670 122680 122690 122700 122710

GTTGAAAAACGCAAAGAGTGCCATT-CTAAAGGA--CTTATGATCTAAGATG-GGAAATGCAATCTCGCC

G GAAAC ARAAGT C T C AAA G C TG T GA G GAAAGC T TC C

GACGTAAGACTTAAAAAGTTCAGTGACGAAAAGCAGCGACTGCTGGCGGAGGTGCAAAAGC--T-TCACG
216550 216560 216570 216580 216590 216600 216610

122720 122730 122740 122750 122760 122770 122780
AACCATTGAAGGATCGCACCCGATGACATAGGAAACGCAAGTACACGACATCATCAACACACAAATCAAC

AACAT A GA A G TGA A CG A G GCT CAA Cc TC C
AACAACTTGACGAGTATAAAAG-TGATGGAATTTCCGGACGCCGCAGTCTTTCGCAAGGTTCCT-TCGGC
216620 216630 216640 216650 216660 216670
122790 122800 9122810 122820
ATGCTGCA-ATTGA--AATAGCAC- TTCG-GTA- GCAATTTAATCGGT:
G TGAATGA A AG C T CG GTA GCA TAAC T
—-GATG-AGAATGATTACGAGGCCCAACGTACGTGTACCATAATTACTTAATGCCAACTAAACTTTCAGC
216680 216690 216700 216710 216720 216730 216740
122830 122840 122850
TTA TGGTAGCAAATCG——————. ATAATTT-
C TAG TGG AGCA A C ATA T T
ATGTAAAGTTCACC 'GATTATCCTAT ACTAGCCTTTTGGCAGCACAACAACTAACATATTCTT

216750 216760 216770 216780 216790 216800 216810

122860 122870 122880
———————— TTGAAGGATAATCCAAAATACTC: TACCTTAAA
TTGAA GAT TC AA TA T TA CTT AA

GCTCAAACTTGAACGATTTTCAGAATTATTATTTTGTAGTTTTTATTATTTGATAACTTGAAGCTTGAAG
216820 216830 216840 216850 216860 216870 216880

122890
~AATATATATAT:
AATATATATAT
CAATATATATATCATTTATATTTCCGATCGTATTGATCGGCCACATTCTCTCGCACTTTTGTGTATCTCC
916890 216900 216910 916920 216930 216940 916950

ATATATCTAAAATTTTTTCACAAT: T ACTATGGCAGTTTGGCAC TGCAACAT
216960 216970 216980 216990 217000 217010 217020

ATTTGTACTATATTATGAGCCCTTTTTCTTATATTATCCGACAGGGGAAACAAACAAAATCATTTCAGAC

217030 217040 217050 217060 217070 217080 217090

CATAAATATAAGCTGCAAAAGGCGGAACAGGAAATCGCCAACTTACAGTCGAGCTTAGCCCGCTCAGAAA
217100 217110 217120 217130 217140 217150 217160

CTCAAGTAATCCGATATAAAAGCACTGCAGAAGCCGCCGAAAAGGCTGAGGCAGAGCTGAAATTGGAGCG
217170 217180 217190 217200 217210 217220 217230

GCGCAAGCTGCAACGCGAGGTAAGTTATGGAATGCTAACCAATATGCCCAATTTATAATCTATTTACTTT
217240 217250 217260 217270 217280 217290 217300

GCTCTTATTTT ACCGGGAAC T T TGAAACGTCAAACAACCATTTGT
217310 217320 217330 217340 217350 217360 217370

TGAAACGCCTCGATAAGTTGAAAAACGCAAAGAGTGCCATTCTTAAGGACTTATGATCTAAGATGGGARA
217380 217390 217400 217410 217420 217430 217440

TGCAATCACGCCAACCATTGAAAGGTCGCACCCGATGACATAGAAAACAGTACACGACATCATCAACATA
217450 217460 217470 217480 217490 217500 217510

CARATGCTGCAATTAAAATAGCACTTCGGTAGCAATTTAATCGGTCTTAGT AAATCGATAATTT
217520 217530 217540 217550 217560 217570 217580

922900 9122910 122920 122930
TTAAATTAAAATATAAACTAACTGGATAA
ATATATATTTAAATTAAAATAT AACTAACTGGATAA
TTGAAGGATAATCCAAAATACTCTACCTTAAAA 'TTAAATTAAAATATGAACTAACTGGATAA
217590 217600 217610 217620 217630 217640 217650

122940 122950 122960 122970 122980 122990 923000
TAATTAACATAAATAATGTCTATATGTGTATATTTAAAGCGCAAAATATAAGTAACAATTCAATTGGTTC
TAATTAACATAAATA TGTCTATATGT ATAT TAAAGCGCAAA TATAAGTAACAATT AATTGGTTC
TAATTAACATAAATATTGTCTATATGT--ATATGTAAAGCGCAAATTATAAGTAACAATTAAATTGGTTC

217660 217670 217680 217690 217700 217710 217720

123010 123020 123030 123040 123050 123060 123070
AGCATTATGTGTATAAAATCATTCTATACAAATATGCGTTGACAAAATTATAGCAAGAAACCTATCACTG
AGCATT TGTGTATAAAATCATTCTATACAAATATGCGTTGACAAAATT TAG AAGAAACCTATCACTG
AGCATTGTGTGTATAAAATCATTCTATACAAATATGCGTTGACAAAATTGTAGTAAGAAACCTATCACTG

217730 217740 217750 217760 217770 217780 217790

123080 123090 123100 923110 123120 123130 123140
ATCCCAATTAAAAGGCTTCTGGTGAACCTGACCAATAGTTCTTTTCAAAATTACAATATTCTATTGAGTC
ATCC AATTAAAAGGCTTCTGGT AACCTGACCAATAGTT TTT A A TA AATATTC ATTGAGTC
ATCCTAATTAAAAGGCTTCTGGTAAACCTGACCAATAGTT-~-TTTGATA-~-TATAATATTCGATTGAGTC

217800 217810 217820 217830 217840 217850 217860
123150 123160 123170 123180 123190 123200
TATATTTAA TCTTTGCTAGAAGTCCGTTTCATCGGTCGCGATCTCTAAACGGAACGCCCAAA
TATATTT ATCTTTGCTAGAA TCC TTTCATC GTCGCGATCTCT AACGGAACGCCCAA

TATATTTGCATCTTTGATCTTTGCTAGAAATCCTTTTCATCAGTCGCGATCTCTCAACGGAACGCCCAA-
217870 217880 217890 217900 217910 217920



923210 123220 123230 9123240 123250 123260 123270
TAAATGCCACATTTAAGAACAATTAAAATCATCGTGTTTAAATAAATTACATTTATTTAATTTTATTTAT
TAAA GCCACATTTAA AACA TTAAA CA C TGTTTAAATAAATTACATTTATTTAATTTTATT AT
TAAACGCCACATTTAAAAACATTTAAAGCCACCTTGTTTAAATAAATTACATTTATTTAATTTTATT-AT
217930 217940 217950 217960 217970 217980 217990

123280 123290 923300 123310 123320 923330 923340
TTTTCATGATTTTACAACATTGCAGCTTCGGCGGATCTTAGTTGTTGCGAATCATTCTCGAGTGGCCACT
TTTT ATGATTTTACAACATTGCAGC T GGCGGATCTTAGTTGTTGC AATCATTCTCGAG GGCCACT
TTTTGATGATTTTACAACATTGCAGCATTGGCGGATCTTAGTTGTTGCTAATCATTCTCGAGGGGCCACT

218000 218010 218020 218030 218040 218050 218060

123350 9123360 923370
GAAAAGCATCTAGGATTCCGATTGGGTTT
GAAAAGCATCTAGGATTCCGATTGGGTTT
GAAAAGCATCTAGGATTCCGATTGGGTTT

218070 218080 218090

5¢)

CG32582: melanogaster (above), ananassae (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

14570 14580 14590 14600 14610 14620 14630 14640
TAACTAACAGCACGAGTGTGATCCATCCTGGGTGCCAGCACGAGCAGCATGTCGTTCAACAGCAGCGGCTTGAAGTCCAA
TAACTAACAGCACG GT TGATCCAT CT GGTGCCAG AC AG AG AT TC TTCAACA CA GGCTT A TC A
TAACTAACAGCACGGGTATGATCCATTCTAGGTGCCAGTACAAGAAGGATATCATTCAACAACAATGGCTTATATTCAAG

215520 215530 215540 215550 215560 215570 215580 215590

14650 14660 14670 14680 14690 14700 14710 14720
ATAGAATTCGATAGCCTTGTAGTACAGCTCAATGTTGGCTACCTTGGTGATAATGTCCTTAAAGTGCCCCTCGCGCCACG
ATA AATTC AT GC TTGTAGTACA CTCAAT TT GC AC TT GTGATAATGTCCTTAAA TG CC TC CGCCA G
ATAAAATTCAATGGCTTTGTAGTACAACTCAATATTTGCCACTTTAGTGATAATGTCCTTAAAATGACCTTCACGCCAAG

215600 215610 215620 215630 215640 215650 215660 215670

14730 14740 14750 14760 14770 14780 14790 14800
CCTCCGTGGGATGAGCCATCATGGCCAGGACGGCGTTATCGTACTCCTCGTACTTATCGTACAGGAACACCAGCTCCGAC
CCTC GTGGGATGAGCCATCAT GC A AC GC TT TC TACTC TCGTA TTATC TA AG AA AC A TC GAC
CCTCAGTGGGATGAGCCATCATAGCTAAAACAGCATTGTCATACTCTTCGTATTTATCATAAAGAAAAACTAATTCAGAC

215680 215690 215700 215710 215720 215730 215740 215750

14810 14820 14830 14840 14850 14860 14870 14880
CACAAGTGAGCCGATTCAGCGGCACGCAGAACTTTTGGAATGTTAACGCGAGACCAGAACAGCTCCAAGTGTTCGCGCAT
CACAA TGAGC GATTC GC GC C CAGAACTTTTGG AT TTAACGCG GACCA AACAG TCCAA TGTTC C CAT
CACARATGAGCTGATTCTGCAGCCCTCAGAACTTTTGGTATATTAACGCGTGACCAAAACAGTTCCARATGTTCTCTCAT

215760 215770 215780 215790 215800 215810 215820 215830

14890 14900 14910 14920 14930 14940 14950 14960
TTTGGAAGGTTTGAATTTTGAATAAAGTATAGCTAATTCGGTGAACATTCCCATGTGCGCACGTTCCAGCCCCARAGCCG
TTT GA GGTTTGAATTT GAATA A TATAGC A TC GT AACATTCCCATGTG GCACGTTC A CCCCA GC G
TTTTGAGGGTTTGAATTTGGAATACAATATAGCAAGCTCTGTAAACATTCCCATGTGAGCACGTTCTAACCCCAGGGCAG

215840 215850 215860 215870 215880 215890 215900 215910

14970 14980 14990 15000 15010 15020 15030 15040
ACTCGAGTAGCGCAATCAATTCATCGAAGTATCCACGGTTTTGATAGTAGTTAATCAGATCCTCTAGCTCATCGGCATGC
A TCGAGTA CGC ATCAATTCATCGAA TATCC CG TT TGATA TA TT AT A ATCCTC AGCTCATC GC TG
ATTCGAGTAACGCTATCAATTCATCGAAATATCCTCGATTCTGATAATAATTTATTAAATCCTCAAGCTCATCCGCGTGG

215920 215930 215940 215950 215960 215970 215980 215990

15050 15060 15070 15080 15090 15100 15110 15120
ACCACAATGTGCAGGCCGCACATCTGAGCTAGCCTAAACTCCTCGGCGTCCACGCAGGCGAAGCACACCTCCTTCCATGT
AC AC ATGTG A CC CACAT TG GCTAGCC AAA TCCTC GC T CAC CA GC AA CA AC TC TTCCA GT
ACGACTATGTGTAACCCACACATTT TAGCCGAAATTCCTCTGCATTCACACAAGCAAAACATACTTCTTTCCAGGT

216000 216010 216020 216030 216040 216050 216060 216070

15130 15140 15150 15160 15170 15180 15190 15200
GCGCGTTGAGTTGGCTTTCCGCGCCGAGTCCACGGCCCCTTGGAACTCCTTCAGGTAGACCAAAGTGATGGCCAGACGGG
CG GT GAGTT GCTTT CG GC GA TC ACGGCCCCTTG AACTCCTT AG TA AC A GT AT GC A CG G
TCGAGTAGAGTTTGCTTTTCGAGCAGAATCGACGGCCCCTTGAAACTCCTTAAGATATACTAGCGTAATTGCTAACCGTG
216080 216090 216100 216110 216120 216130 216140 216150

15210 15220 15230 15240 15250 15260 15270 15280
CAAAGTTGCTCACATTGTTGTACAGTAGCTTCGCTGCATCGTACATGCCGTCGCTGAAGCAACGGTTGCCAATCTTCTGG
CAAAGTTGCT AC TT TT TA AG AG TT GC GCATC TACAT CC TC T AA CAACGGT CCAAT TT TG
CAAAGTTGCTGACGTTAT AAGC. 'TTTGCAGCATCATACATTCCATCATTAAAACAACGGTCACCAATTTTTTGA

216160 216170 216180 216190 216200 216210 216220 216230

15290 15300 15310 15320 15330 15340 15350 15360
ATATCGGCATGGTTGGGACCCGAAATGAACTCCTCCAGATCGGCCAGACGTCCAGTGCGCGCATAGGCATAGATCAATTC
AT TC GC TG TT GG CC GA AT AACTCCTC AGATCGGC AG C TCC GT CGCGCATA GCATA AT AATTC
ATGTCTGCGTGATTA( CTGATATAAACTCCTCGAGATCGGCTAGCCTTCCTGTTCGCGCATATGCATATATTAATTC

216240 216250 216260 216270 216280 216290 216300 216310

15370 15380 15390 15400 15410 15420 15430 15440
GCTCTCGATGTAAGATTCGCGCGCCTTCTTGCGTGCCATTTGCAGATAGCGAACGAGGTCATCCCAAGACTCCACCTTGC
CT TCGAT TAAGATTC CG GCCTT TT CG GCCATTTG A TAGCGAAC AGGTC TCCCA GA TCCAC TT C



ACTTTCGATATAAGATTCACGTGCCTTTTTACGCGCCATTTGTAAGTAGCGAACAAGGTCGTCCCATGATTCCACTTTAC
216320 216330 216340 216350 216360 216370 216380 216390

15450 15460 15470 15480 15490 15500 15510 15520
TGGCCACATCGACGACATCGACGTAAGCGCTCGGATCATCAGCCTTGATGTACGAGTCGATAGCCTCCTTGACCAGACCC
TGGC AC TC AC ACATCGAC TA GC CTCGGATCATC GC TT AT TA GA TC ATAG CTC TT ACCAG CC
TGGCTACGTCAACTACATCGACATATGCACTCGGATCATCGGCTTTAATATATGAATCAATAGACTCTTTTACCAGCCCT

216400 216410 216420 216430 216440 216450 216460 216470

15530 15540 15550 15560 15570 15580 15590 15600
TGCTGCAGTTGGGCCTTGGCCAGCTGCGACCAAACGGCCGGCTCATTGCACCGCTCGGCGAACTCGTTAGCCCGCTCCAG
TG TGCAG TG GC TT GCCA TG GACCA AC GC G TC TT CA CG TC GC AA TCGTT GCCC CTCCA
TGTTGCAGCTGAGCTTTAGCCAATT CACACTGCTGCTTCGTTACAACGTTCAGCARATTCGTTTGCCCTCTCCAA

216480 216490 216500 216510 216520 216530 916540 216550

15610 15620 15630 15640 15650 15660 15670 15680
GTTGTTCACTTGATCGATGAGCACCTGAATGGCCGATGTGTTCACATCGAACTTCTTGAAGATGGCGAAGGCTTCTTCGT
GTTGTT ACTTGATC ATGAG ACCTGAAT GC GA GTGTT AC TC AACTTCTT AA AT GC AA GCTTCTTCGT
GTTGTTTACTTGATCAATGAGTACCTGAATAGCGGAAGTGTTTACGTCAAACTTCTTAAAAATAGCAAAAGCTTCTTCGT

216560 216570 216580 216590 216600 216610 216620 216630

15690 15700 15710 15720 15730 15740 15750 15760
ACAACTGATTACTGATCGCAATGTTCGCGATGTCCGGTGCATCGTAGTTCTCCAGCCGGTTAATGTAGTCCATGACTCGG
ACAA TG TTACT AT GCAATGTT GC ATGTC GG GCATC TAGTT TCCA CG TT AT TA TCCATGAC CG
ACAATTGGTTACTAATTGCAATGTTTGCAATGTCTGGGGCATCATAGTTATCCAAACGATTTATATAATCCATGACACGC

216640 216650 216660 216670 216680 216690 216700 216710

15770 15780 15790 15800 15810 15820 15830 15840
GTGCGATCAGCCTTGATGGCTGTGAGAATGAGCA, TTTGCAGATTGCGATGGTCGCTAAAGACGGACGAGTCCAGAAT
GT CGATC GC TTGAT GCTGT AGAAT AGCAA TTTTG AGATT CGATGGTC CTAAA AC GA GAGTCCA AAT
GTACGATCTGCTTTGATTGCTGTAAGAATAAGCAAATTTTGTAGATTACGATGGTCACTAAACACTGAGGAGTCCAAAAT

216720 216730 216740 216750 216760 216770 216780 216790

15850 15860 15870 15880 15890 15900 15910 15920
AATCTTCTCGAGAAGTTCGATCAGCTCATTGGGCAAATCGGCGGTCATGAATGCTTTGACCGTTACAGAGATGTCATCGG
AATCTT TC AGAAGTTC AT AG TCATT GG AAATC GC GTCAT AATGCTTTGAC GT AC GA AT TCATCGG
AATCTTTTCAAGAAGTTCTATAAGTTCATTAGGTAAATCAGCAGTCATAAATGCTTTGACTGTCACCGAAATATCATCGG

216800 216810 216820 216830 216840 216850 216860 216870

15930 15940 15950 15960 15970 15980 15990 16000
GATCCTGGGTCTCGGACAAAGCGGTCTGTACCACCTGATCGATCAACTGGCGCTTGTATGGATTGCTCTCCG: GGACC
G TC TG GT TC GACAAAGC GTCTG AC AC TGATC ATCAAC G CG TT TA GGATT TC GAAAG AC

GGTCTTGAGTTTCAGACAAAGCCGTCTGCACAACTTGATCAATCAACGGACGTTTATAGGGATTTGATTCTGAAAGCACT
216880 216890 216900 216910 216920 216930 216940 216950

16010 16020 16030 16040 16050 16060 16070 16080
TCGGCCCAGAGTTCGGCGTCGCGGCGACCAACCAAGTAGCGTGCTTCGCTCTTGAACAGAGAATTCTCGTTACAAACGGC
TC GCCCA AGTTCGGC TC CG CG CCAAC AA TA C GCTTC CT TT AA AGAGAATT TCGTTACAAAC GC
TCTGCCCACAGTTCGGCATCTCGTCGTCCAACTAAATACCTGGCTTCACTTTTAA, ATTTTCGTTACAARACTGC

216960 216970 216980 216990 217000 217010 217020 217030

16090 16100 16110 16120 16130 16140 16150 16160
GATCAGCTCGCGATCGCACAATCCACGCTCGTAGGCGACACACGCCAAATGGGGATCCCGCTTCTCGCAGTAGCGACCGA
ATCAG TCGCG TC CA CC CG TC TA GCGACACA GCCAA TGGGGATC CG TTCTCGCA TA CGACC A
TATCAGTTCGCGGTCACAATGACCCCGTTCATACGCGACACAAGCCAAGTGGGGATCGCGTTTCTCGCAATACCGACCCA
217040 217050 217060 217070 217080 217090 217100 217110

16170 16180 16190 16200 16210 16220 16230 16240
CCACACGGCTATCGTAGTACTGATTCTCCTTAAGATATCTCTCGGGATTGTTGTTCGAGTCAATGTAGATCTTGGCCAAC
CCACACG CT TCGTAGTA TGATT TCCTTAAGA ATC CTC GGATTGTT TT GA TCAATGTA ATCTTGGCCAA
CCACACGACTGTC TGATTTTCCTTAAGAAATCGCTCTGGATTGTTATTTGAATCAATGTAAATCTTGGCCAAT

217120 217130 217140 217150 217160 217170 217180 217190

16250 16260 16270 16280 16290 16300 16310 16320
GCGTTGTGGGTGGCTGGCTCGACGCAGCCCTCGTGAACTCGGGACTCCAGCCAGGGAAGGAGAAGCTTGAGACGGTTGCG
GCGTTGTG GTGGC G CTC ACGCA CC TC TGAAC CG GA TC A CCA G A AGAAG TT AG CG TTGCG
GCGTTGTGCGTGGCGGCCTCAACGCAACCTTCATGAACACGTGATTCTAACCACGTCAAAAGAAGTTTTAGCCGATTGCG

217200 217210 217220 217230 217240 217250 217260 217270

16330 16340 16350 16360 16370 16380 16390 16400
CTTCTCGACCTCCTCGACCAGTTCGTCGGTTGAGAATTGTCCCTTGACCACGAGAATTAGATTTTTAATTATATCCTCAC
TT TC AC TC TC AC AGTTC TC GT GAGAATTGTCC TT AC AC A AT AGATTTTTAAT ATATC TC C
TTTTTCAACTTCTTCCACAAGTTCATCTGTAGAGAATTGTCCTTTTACAACTAAGATAAGATTTTTAATGATATCTTCGC

217280 217290 217300 217310 217320 217330 217340 217350

16410 16420 16430 16440 16450 16460 16470 16480
TGCAATCAACATCAAGAAGACCACCCACTACCACTGGCAAGCGGGATGGATTCACTTTCTGCACATAGATCTCAATGTAC
TGCA TCAACATCAAGAAG CCACCCACTAC ACTGG AA CG GA GGATT ACTTT TGCACATA AT TCAAT TA
TGCAGTCAACATCAAGAAGTCCACCCACTACAACTGGTAAACGAGAAGGATTAACTTTTTGCACATATATTTCAATATAT

217360 217370 217380 217390 217400 217410 217420 217430

16490 16500 16510 16520 16530 16540 16550 16560
TTCTGCAGATTGTTACGATACAGGTAAAGCACCAAGTCGTGCACGAAATCAAAACGATCACAAACAATAATTAATGGTAG
TT TG AGATT TTACG TA A GTAAAG ACCAA TCGTG ACGAA TCAAA CGATCACAAACAATAATTAA GG AG
TTTTGAAGATTATTACGGTATAAGTAAAGTACCAAATCGTGAACGAAGTCAAATCGATCACAAACAATAATTAAAGGAAG

217440 217450 217460 217470 217480 217490 217500 217510

16570 16580 16590 16600 16610 16620 16630 16640
CTGATCCGTCAGCTTGGCCTCCTTCAAGAAGTTCTTCACCCGTTCGGGATTGTAGCAGTTTGATTCACGGCAAATTCGCT
TGATC GT AG TT GC TC TT A GAA TT TT ACCCGTTC GGATTGTAGCA TTTGATTC CG CAAAT CGCT

TTGATCAGTA. TTTGCTTCTTT AATTTTTGACCCGTTCAGGATT AATTTGATTCTCGACAAATACGCT
217520 217530 217540 217550 217560 217570 217580 217590
16650 16660 16670 16680 16690 16700 16710 16720

CCACCTCCTTAATCTGATTAGTCTTGCATGCCGCCTGAATGTATTTGAAGTGCACTTCGGGATCCTGTGAGAAGTTGACA
C AC TCCTTAAT TGATTAGT TT CATGC GCCTGAATGTATTT AAGTG AC TC GG TC TG GA AA TT ACA
CTACTTCCTTAATTTGATTAGTTTTACATGCAGCCTGAATGTATTTAAAGTGAACCTCAGGGTCTTGCGAAAAATTCACA

217600 217610 217620 217630 217640 217650 217660 217670

16730 16740 16750 16760 16770 16780 16790 16800
ATGCTGCTCAGGAAGTAGAACAGTCCGTCGTAGCTCTTGAAACCTTCGAACAGATCAATCAGTGCCTTGTTGGTCAGCTG
ATGCTGCT AG AAGTAGAA A CCGTCGTAGCT TT AA C TTCGAA AGATCAAT AG GC TT T GT AG TG
ATGCTGCTTAGAAAGTAGAATAAACCGTCGTAGCTTTTAAAGCTTTCGAAAAGATCAATAAGAGCTTTAGTTGTAAGTTG

217680 217690 217700 217710 217720 217730 217740 217750

16810 16820 16830 16840 16850 16860 16870 16880
TTCGTGATACTTGGTGGCAATCTGCACACAGATCTGCAAGTTCTGGCGCAAATTCGCCGTAAGCATTGCCTTCAGACATT
TTC TG TA TTGGT GCAATCTG AC CA AT TG A GTTCTGGCG AAATT GC GTAAGCAT GC TT AGACATT
TTCATGGTATTTGGTTGCAATCTGAACGCAAATTTGGAGGTTCTGGCGTAAATTGGCTGTAAGCATCGCTTTTAGACATT

217760 217770 217780 217790 217800 217810 217820 217830

16890 16900 16910 16920 16930 16940 16950 16960
CCAGCGAGTCCTCCACCGACAGCGTGCCAAAGAAACTGACCAGCCATTCGGCATTCAGCATGTGCGTGTGCACAACGGCC
C A GAGTCCTC AC GA A GTGCCAAAGAAACTGACCA CCATTCGGCATT AGCATGTG GT TGCACAACGGCC
CTATGGAGTCCTCTACAGATAAAGTGCCAAAGAAACTGACCAACCATTCGGCATTTAGCATGTGAGTATGCACAACGGCC

217840 217850 217860 217870 217880 217890 217900 217910

16970 16980 16990 17000 17010 17020 17030 17040
CGCTTAATGTCATACAGATCCGTGTAGTGCTCGAGGGCGCGCTGGAGCAGTCCAGCCTTCTCGCACAGCTGGGCAATGTG
C TT AT TCATA AGATC GTGTA TGCTC AG GC CG TG AG A TCC GC TTCTC CACA TGGGCAAT TG
CTTTTGATATCATAAAGATCTGTGTAATGCTCAAGAGCACGTTGCAGTAATCCTGCTTTCTCACACAATTGGGCAATATG

217920 217930 217940 217950 217960 217970 217980 217990

17050 17060 17070 17080 17090 17100 17110 17120
GGCCCGATCGTAGTGGGTGAACATAGCATTGCCCAGGATGGCGTCGGCCACCTGCGGAGCAGACATCAGATTCATTTCCA
GGC CGATCGTA TG GT AACAT GC TT CCCA AT GC TC GCCAC TG GG GCAGACAT AG TTCATTTC A
GGCACGATCGTAAT AACATGGCGTTACCCAAAATAGCATCAGCCACTTGGGGCGCAGACATAAGGTTCATTTCAA

218000 218010 218020 218030 218040 218050 218060 218070

17130 17140 17150 17160 17170 17180 17190 17200
GCAGGCGCGTCTGGAGGGCACCCTCGGCGGGACGGTTATGCTTGAGGGCGTCCAGCAGGAATGCAGTGCACTGCTGCACC
G A CGCGTCTG AGGGCACC TC G G CG TTATG TT AG GCGTC A AG AA GC GT CACTGCTGCACC
GTAAACGCGTCTGAAGGGCACCTTCTGAAGCTCGATTATGTTTAAGAGCGTCTAAAAGAAACGCTGTACACTGCTGCACC

218080 218090 218100 218110 218120 218130 218140 218150

17210 17220 17230 17240 17250 17260 17270 17280
ATGGAGTGCTCCATGAAGATGTCCACAATCTGATTGATGTCCGCCAGTGGCTCTTCCTCGGCCACCAAC, 'GAA
AT GA TG TCCAT AA AT TCCACAATCTG TGAT TCCGCCA GGCTCTTC TC GCCAC A CAT G GGC AA
ATAGAATGTTCCATAAATATATCCACAATCTGGCTGATATCCGCCAAAGGCTCTTCTTCTGCCACAAGCATGGT AAA

218160 218170 218180 218190 218200 218210 218220 218230

17290 17300 17310 17320 17330 17340 17350 17360
ACCAGCTCCTTGCTCCGGGTTGCTTCGCATCACGGAGCGCAGCAGGAACACGTAATCGGGCGTATAGTTGACCTTCTTGG
CCAGC CCTTG TC GG TTGCTTCGCAT AC GA CGCA CAG A A TAATC GGCGT AGTT AC TT TT G
GCCAGCCCCTTGTTCGGGATTGCTTCGCATTACCGATCGCAACAGATAAATATAATCAGGCGTGAAGTTTACTTTTTTAG
218240 218250 218260 218270 218280 218290 218300 218310



17370 17380 17390 17400 17410 17420 17430 17440
CGTAGAGTACAATCTTCTGGAACTGCCCAGTCTCAGCAAAGCATTGGATAACCTTGTTGGGCACATTTGCGCGCAGATAG
CGTA AGTACAATCTT TGGAACTG CCAGT TCAGCAAA CATTG AT ACCTTGTTGGG ACATTTGC CGCA TA
CGTATAGTACAATCTTTTGGAACTGTCCAGTTTCAGCAAAACATTGAATGACCTTGTTGGGAACATTTGCACGCAAGTAT

218320 218330 218340 218350 218360 218370 218380 218390

17450 17460 17470 17480 17490 17500 17510 17520
ATGGACAGGGCAAGTGTAAGATCGGAGGCCTTGACCAGATCACCCAACTCCTCGCTGCATTCCAACTTCTCCTCCTTCAG
ATGGA AG GC AG GTAAGATCGGA GCCTT AC AGATCACC A CTCCTCGCTGCA TC AA TT TC TC TT AG
ATGGAAAGAGCCAGAGTAAGATCGGAAGCCTTTACGAGATCACCTAGCTCCTCGCTGCACTCTAATTTTTCTTCTTTAAG

218400 218410 218420 218430 218440 218450 218460 218470

17530 17540 17550 17560 17570 17580 17590 17600
CCACTTCTCGCACAGCTGCTTCTTGCCCTGCAGCAAGACGGGACGGCACAGCTCGAGAGACTCGAACTTGTTCAGCTTGC
CCACTT TCGCACA TGCTTCTT CC TGCA A AC GGACG CACAGCTC AGAGA TC AACTT TT A TT C
CCACTTTTCGCACAATTGCTTCTTTCCTTGCAATAGAACTGGACGACACAGCTCTAGAGATTCAAACTTATTTAATTTTC

218480 218490 218500 218510 218520 218530 218540 218550

17610 17620 17630 17640 17650 17660 17670 17680
CCTGGTCGAGGAGAATGCCAAAGTATTGCAGCAGCGGCGGAGTCGTGGAGCCAGCTGGTGTCTGCACCTGTTGGAAACGC
CCTGGTC A AGAAT CCAAA TATTGCAG A GG GG GT GT GA CC GCTGGTGT TG AC TG TG AA CG
CCTGGTCCAAAAGAATTCCAAAATATTGCAGTAATGGAGGTGTTGTCGATCCTGCTGGTGTTTGAACTTGCTGAAACCGT

218560 218570 218580 218590 218600 218610 218620 218630

17690 17700 17710 17720 17730 17740 17750 17760
TGGATCGTCTGTGGCGTACGCAGAATGGCCTTGGGTGCCAGGGCAGCAACTTTAGCCGCTTCAGCATACTGGCCGGCTGT
TG AT GT TGTGG GTACG A AATGGC TTGGGTGC AG GCAGC ACTTT GC GCTTCAGCATA TG CC GCTGT
TGAATGGTTTGTGGAGTACGTAAAATGGCTTTGGGTGCTAGAGCAGCTACTTTTGCAGCTTCAGCATATTGACCTGCTGT

018640 218650 218660 018670 218680 218690 218700 218710

17770 17780 17790 17800 17810 17820 17830 17840
AAAGAGCTTGTTGAACTTTCGCACAAAGAGATCTTCGGCACCAGCCAAATTGTTGCGCACGGCCATGCGAAGGGCCAAAT
AAA AGCTT TT AACTT CG ACAAA AG TCTTCGGCACC GCCAAATT TT CG AC GCCATGCG AG GC AA T
AAATAGCTTATTAAACTTGCGTACAAAAAGTTCTTCGGCACCGGCCAAATTATTACGAACAGCCATGCGTAGCGCTAAGT

218720 218730 218740 218750 218760 218770 218780 218790

17850 17860 17870 17880 17890 17900 17910 17920
CGGGATTCTGCAGAACGGTGTTGATGT AATGATCTGCTCCTCGTCGACGGTCACGGAGAGGACCTGTCCCTTGCGA
C GGATT TGCA AC GT TT ATGTA GGAAT AT TG TCCTC TC AC GTCAC GA A AC TGTCC TT CGA
CAGGATTTTGCAACACCGTATTAATGTACGGAATTATTTGTTCCTCATCCACAGTCACAGATAACACTTGTCCTTTACGA

218800 218810 218820 218830 218840 218850 218860 218870

17930 17940 17950 17960 17970 17980 17990 18000
TTGACGCCAATGATGCCACCACTTGCCTCATGCGGTGCGGTAACAAAGATCGTATCGGCCGATATACGATTCATGTATAT
TT ACGCCAAT AT CC CCACT G TC TG GGTGC GT ACAAA ATCGTATC GC GATAT CGATTCATGTA AT
TTAACGCCAATTATACCTCCACTGGATTCGTGTGGTGCAGTTACAAAAATCGTATCCGCAGATATGCGATTCATGTAAAT

218880 218890 218900 218910 218920 218930 218940 218950

18010 18020 18030 18040 18050 18060 18070 18080
GCACGTGGCCGTCTCCATGTCATAC: TATGTATCCATACTTGGTTATCA. TGTCGTACTTGGCAGAGA
CA GT GC GT TCCAT TC TA AGATG ATGTATCCATA TT GTTATCAA TA AT GT TC TACTTG C GA A
ACATGTAGCTGTTTCCATATCGTAAAGATGAATGTATCCATATTTCGTTATCAA. TGTATCATACTTGACCGAAA

218960 218970 218980 218990 219000 219010 219020 219030

18090 18100 18110 18120 18130 18140 18150 18160
CTTGCATAGCCAC. AAATCATTTTGTGCTTCCGGCGG. GAAGACATCGACAGCCTTCTTGGCAAACGGCTGATTG
CTTGCATAGC AC GGGAAATCATTTTG GCTTC GGCGGAAAGAA ACATC ACAGC TTCTT G AAA G CTG TT
CTTGCATAGCGACTGGGAAATCATTTTGCGCTTCTGGCGGAAAGAACACATCTACAGCTTTCTTAGGAAAAGCCTGGTTA

219040 219050 219060 219070 219080 219090 219100 219110

18170 18180 18190 18200 18210 18220 18230 18240
CCGTTCGGCGGAGCACCAACTTCGATAATATGAAGCTTGCCCCCAGTGGCCGTACGAACTGCAAAGCAGAACAGCGTGGT
CC TT GGCGGAG CC ACTTCGATAATATGAAGCTTGCC CCAGT GC GTACG AC GCAAA CA AACA CGT GT
CCATTTGGCGGAGTTCCTACTTCGATAATATGAAGCTTGCCGCCAGTAGCAGTACGCACAGCAAAACAAAACAACGTTGT

219120 219130 219140 219150 219160 219170 219180 219190

18250 18260 18270 18280 18290 18300 18310 18320
CGGCTCCTTGTTGGCATCGATTTTAAACGTGGCAAAACTGGCCGCATGCCCCTCGATCGCCTGGGACACCTTACGCTCCA
GGCTC TT TT CATC ATTTTAAA GTGGCAAAACT GC GC TG CC TC AT GC TG GA ACCTT CG TC A
TGGCTCTTTATTACCATCAATTTTAAAAGTGGCAAAACTAGCAGCGTGACCTTCAATGGCTTGTGAAACCTTGCGTTCTA
219200 219210 219220 219230 219240 219250 219260 219270

18330 18340 18350 18360 18370 18380 18390 18400
CCGAATACAACTGCATGGCACCGGCAACGCGACTTGGCAGTGCCGAAATGCCGACCAAGAGTAGCCACTGCTGGGAGGCA
CCGAATA AACTGCAT GCACC GCAAC CG CT GGCAG GC GA AT CC ACCAA AG AGCCA TG TG G GC
CCGAATATAACTGCATAGCACCAGCAACTCGGCTGGGCAGCGC 'TCCCACCAAAAGAAGCCATTGTTGCGTAGCG

219280 219290 219300 219310 219320 219330 219340 219350

18410 18420 18430 18440 18450 18460 18470 18480
TTGCAGCGGTAGTTGATGATTTGACAACCGTTCAGCGATGAATGCCGGTCAAACATCTTTTGCGGCATCGAATCGCCCTC
TTGCA CGGTA TT AT ATTTG CA CC TT AG GA GAATG C GTCAAACAT TTTTG GGCAT GAATC CC TC
TTGCACCGGTAATTAATTATTTGGCATCCATTAAGAGAAGAATGTCTGTCAAACATTTTTTGTGGCATTGAATCACCTTC

219360 219370 219380 219390 219400 219410 219420 219430

18490 18500 18510 18520 18530 18540 18550 18560
CATGGACCAATGGAACACACTCGTTTCTGTGACCAGAGCTAGCGTATT TCCACTTCCAGAACACCACATCCT
CAT GACCAATG AA AC CTCGTTTC GT AC AG GCTA GTATT AG GA ATCCA TTCCA AACACCACATC T
CATTGACCAATGAAATACGCTCGTTTCCGTAACAAGCGCTAAAGTATTCAGCGATATCCATTTCCAAAACACCACATCTT

219440 219450 219460 219470 219480 219490 219500 219510

18570 18580 18590 18600 18610 18620 18630 18640
CGTTCATGGTATGCGCCTTCATCTTCGACTTCATCTCAATGTTGAAGATCTGCAACGTCTTTTGCGCTAAAAGAAATATT
C TCAT GTATGCGC TTCAT TT GA TTCAT TCAAT TT AA ATCTGCAA GT TTTTG GCTA AA
CACTCATTGTATGCGCTTTCATTTTAGATTTCATTTCAATATTAAAAATCTGCAATGTTTTTTGTGCTATA

219520 219530 219540 219550 219560 219570 219580

8650 18660 18670 18680 18690 18700 18710 18720
CTAAAGTTATACATGTTCAAAAATGCATTATCCCAGTCGACCGGAAAAAAACTTTGATCTCTTTCCTTACTATTTGATAT
A C AAAAAAA A TAT ATAT
AACAAAA ATTATAAAATAT
219590 219600 219610
18730 18740 18750 18760 18770 18780 18790 18800
TCAAGTTAAAGTTTAAGTGAGGTTTTAAGTTTTCTAGACACGTTGTAATAACAAGCGGACCTGTTTACTAAGCCTACGTT
TA TAA TTA T GG TTTAA A GTTGT TTTAC
TAA---TAATTATTATTTTTGGATTT. AAGTTGT TTTAC:
219620 219630 219640
18810 18820 18830 18840 18850 18860 18870 18880
ACTTTAAGCTAAAATCTGATCCTCTTCGGACATTCTGATCGACTGGACCATCGGTTTCAGTTACCTTTGAGCGCAATGAC
CTTTAAG GCAATGAC
~CTTTAA AATGAC
219650 219660
18890 18900 18910 18920 18930 18940 18950 18960
CTTGCTAGCTGGATTCATGATAGCCGAATCCGCT T GCCGCGT ATTGGT 'ATCGTTCATGTCAATGA

CTTGCT GC GGATTCAT AT GC GA TCCGCTGA AT GG CG CG GTGGGATT GT GCATC TTCAT TC AT A
CTTGCTTGCCGGATTCATAATTGCAGAGTCCGCTGATATCGGTCGACGAGTGGGATTAGTAGCATCATTCATATCGATTA
219670 219680 219690 219700 219710 219720 219730 219740

18970 18980 18990 19000 19010 19020 19030 19040
TGACCACTTGGGCGGTATCATTCACCTTCTCCCGCACGCAAATAAACTTATCCGATTCCATCGTGAGCGTGCTGAATGAA
T ACCACTTGGGC GTATCATT AC TTCTC CG AC CA ATAAACTTATCCGATTCCATCGT AG GTGCTGAA GAA
TAACCACTTGGGCAGTATCATTTACTTTCTCTCGAACACATATAAACTTATCCGATTCCATCGTAAGAGTGCTGAACGAA

219750 219760 219770 219780 219790 219800 219810 219820

19050 19060 19070 19080 19090 19100 19110 19120
AATGAATTGGCGTTGATCCCGACATTTGTGAGCTGTCCGTAGTGGAGATTGAAAATGTGTGTTAATTGATAAATCGAAAA
AATGA TT GC TTGATCCC ACATTTGT AGCTG TT ATAA
AATGAGTTTGCATTGATCCCAACATTTGTAAGCT! TTTAT:

219830 219840 219850 219860 219870

19130 19140 19150 19160 19170 19180 19190 19200
TCATAGCATACGCACTCATTACACAATATAATCATTCATTATTAATTATTGAACTGGCCTGGATTGACCCACATTTACTA
T ATAG AT TA AAT A T A ATAA GGAT G TT A T
T-ATAGAAT-: TAGAATAAGT: T. AT TTAATTG

219880 219890 219900 219910
19210 19220 19230 19240 19250 19260 19270 19280
TTAAATATTCGCAATACTTTGCTTAAGTTTAGATGTAAATTTGTATTATAACTAGTTCTATAGAAAATACACTGTATACA
AAATA TTC
GAAAATACATAGAATAA--TGGCCAGGTTCC~~TCCAA-—======~, ACAATT--TTC---AAAAAATCG-————====~
219920 219930 219940 219950 219960

19290 19300 19310 19320 19330 19340 19350 19360



GACTTGAATAGAAGGTATAGCAAAGTAGAAACTCGACCTAAGCCCCCATATTTTCTGTTTACACGTTGAATTAGAGCTGG

19370 19380 19390 19400 19410 19420 19430 19440
AAACCGTGAAATTTTCATAAGAAA TTATGAATC ATC TCGTGGC TGGTGGGT
19450 19460 19470 19480 19490 19500 19510 19520
TGTAC T TATGTAATGAT ATCCAAA, TTAATATTACTCACCTGTAAATGCTCCTGAAAGCGGATG
19530 19540 19550 19560 19570 19580 19590 19600

GGCAGTGGTTGCGTCATCTTTACTACTACAGTGAGGTCTAGTTATTGACAGACCTTTACAACGTAAATGTATCTTTGCGA

19610 19620 19630 19640 19650 19660 19670 19680
AAACAATGCCAATACGATGTTTTCTTGAATTGCACACTTGGTAACAGTTTGTATTTGATTTGTTTCGAGGATTTATTGTT

19690 19700 19710 19720 19730 19740 19750 19760
GTTTAATTGCGTTCGAGTTTAGTCGGTTTCTGGTTTAAGATTCGGTTTCCATTGGAACGTTTAGCTGCACGAAAGACARAA

19770 19780 19790 19800 19810 19820 19830 19840
AGATTTT CATGTAGTTAT 'AGCACTGATGCGGCAAGAATGAGGAAAAATCAAATTGTGGGCGTTATTTTA

19850 19860 19870 19880 19890 19900 19910 19920
TTGTTGATAGAAAGTGACAGCGTCACCGGAT! TGAAAGATAAAGGCC' GTATG' A 'GGATGTAAAC

19930 19940 19950 19960 19970 19980 19990 110000
GCCCTTAAAATAAAACACCGAGTCTCTTATTGTATCCCCAATCGCTTTTGT AGAAA. GAAATTATTT

110010 110020 110030 110040 110050 110060 110070 110080
CTACGATTAATCCTTTGTATCGGTATTTTTATTCGTTTTCTTGCGTTTTTGCACTTGCCGTTACGACGGGAAAATTACCA

910090 110100 110110 110120 110130 110140 110150 110160
GCACTTTATTTTATTTGAGGTH GAATCA TTTG. AGAAAA

110170 110180 110190 110200 110210 110220 910230 110240
GAGGCAGCATTATCATCAAAAATCGCTGCTCACCACAGAAAAAGTCAGCCATGTTGAGTTGCGCTTTGAACAATTAGTCA

10250 110260 110270 110280 110290 110300 110310 110320
CTGACTAATACATGTACAGCAATTTTGCTCTTGTTTTCCCTCCCCCTGTGTGTGCATGAAAATCGAAAATCGCATTTAAA

110330 110340 110350 110360 110370 110380 110390 110400
TATCACTGTTTTGCGCCTGATAACAATGGGACAATGCCATGAAATTGACGAAATTCGGTGTATATACATCAAATTGAGTA

10410 110420 110430 110440 110450 110460 110470 110480
GCGGTAATTCCCAATTCACACGCACACAGCAGCACTCGCGCACACACACTCACAGATGAGCGCGCACACTTGCAGTGCCG

110490 110500 110510 110520 910530 110540 110550 110560
CAATATGCCACATAAACAAGAACATA AACGGTAAATTAATCGGATGCTTTTACATCAAATAAACAAAATTTG

110570 110580 110590 110600 110610 110620 110630 110640
TATGTATATATTGCATTTGCAAGCGAACACACACACGCACTTTAGCACTTTACATTTTTTCCCAATGAATCGAAAGATAT

110650 110660 110670 110680 110690 110700 110710 110720
TTGGAGCCCGTATGCTTACTGCAATTTAACAAAAATGTACGCTAAGTACTATCATACTCGAAATAATCACGTCGGTTTGT

110730 110740 110750 110760 110770 110780 110790 110800
TGC' GGGCACACACACTGAAGACAAACTGAGCTCTTATCAAGCTCTAACAAATGTAGTTTATTTTTCTTTTGT

110810 110820 110830 110840 110850 110860 110870 110880
TTGACTAAATACTGACTGCAAGACA T T AATTAATGCC GGCARATATGCAA

110890 110900 110910 110920 110930 110940 110950 110960
TTGCGTGGAGTGAAAAAACATCGATACCACATTCAACATTCGAATCGATATTTGTATCGCACGATCCTACTGTTACACGT

110970 110980 110990 111000 111010 111020 111030 111040
ATTTATTCATAATATTCGAATGTAATTATTATT GTAA. ACTTTGTAAGGAACAACAAATTTATTTTAT

111050 111060 111070 111080 111090 111100 f11110 111120
TTTATCAGCTTCATTTATATTTTGCCGATAACAAGTTTTT TCATAATACATACGTAAGGTTAACAGGTGTTATCGAG

11130 111140 111150 11160 111170 111180 11190 111200
TGATCCAATT TTCTCTAATTGGAAATCTATTTTTTAT AATTTAATTTGGAATGTGAAGTTATTATACCCG

f11210 111220 111230 111240 111250 111260 111270 911280
TTACTCGTAGAGTAACAGAACACACCCCAGAAAAAATTATTAAATTTCACGTTTGCACTCACACTATCTGCGTAACGGGT



911290 111300 11310 911320 111330 11340 111350 111360
ATCTGATAGTCGGAGAACGGGACTAAAGCATTCTCTTTCGTTAATTTTTAAAA. ATTAATTATCTTGCTTA

111370 111380 111390 111400 111410 111420 911430 111440
AGTGCTGGATAATAAGTAGGCGATAATTTTAACATTGTTCCTATGCAATACTATTTTTAAGTAGGCGATGATTTTAACTT

111450 111460 111470 911480 111490 111500 911510 111520
TGTTCTTTTTCAATACTATTTTTGACATTTACACTCAATGTGCTACAGAAACAACAACTTTAGGATTTGCTCCAAACATT

111530 111540 111550 111560 111570 111580 111590 111600
TTTTTTATTGTTTTTATCATTTGGAAAACCGAGTCCCAACAATAAAATCTTAATCTATGAGGTAAGCAGCAGTATCCGAT

111610 111620 111630 111640 111650 111660 111670 111680
TTTGAAGCACCTTTTGGCGATAGAATCTATACCGTCTTGACTTGACTGATCAAGGGCATGACAAAGGATGGGGCAAGGAG

111690 111700 111710 111720 111730 111740 111750 111760
c 'GGGCGTCCCGCTCGC TTC ‘CAGCACCTCAGCAAGT

111770 111780 111790 911800 111810 111820 111830 111840
TGTCGAAA ATAATC GGCACAAAA AAAAGCGATG

111850 111860 111870 111880 111890 111900 111910 111920
TCACTCTCTACCATGAGCAATCCCTTGAGGACTTCTGAAAGTTTTTCATTATTGCAGT AAAAACCCAGCTGGATTG

911930 111940 111950 111960 111970 111980 111990 112000
TCCGAATTTGACCAGTGCTCGATGCTTTGGCCGTTCGCAGTCTGCCGCATTCCTGCTAGGCGTCCCACCCGCCCAGGATT

912010 112020 112030 112040 112050 112060 112070 112080
CCTCAACCCAGGGCCATT TCCGTCGCTAACAGAATAAGGTAAACTGATAAACTCCTCGTTTCCCAGGGAAA

112090 112100 112110 112120 112130 112140 112150 112160
TTCTTTTATTAATATAAGTTTCTTCTAC. AGACGTTCTTACGACTCGGTTTTGGGATCTAGGAAGCCCAGGA

112170 112180 112190 912200 112210 112220 9112230 112240
TAAATGGCAGAATGCTGCGGACTCTGAGCTTTGTCAATCATATTCATTTT CATAAAGATACCACTAAATTCTGTT

112250 112260 112270 112280 112290 112300 112310 112320
TTTATTTTTCTTCGTTTTCATGTTTACC TATTT TTACATTGAAACGTTGTTGTCATTCAAATAAT

112330 112340 112350 112360 112370 112380 112390 112400
ATACCCTTCTCTGTGGGAGCCAATAATAATGCAAGTTCCAATTTTTTATACCCGTTACTCGTAAGGGTAAGATTCGTTGA

12410 112420 112430 112440 112450 112460 112470 112480
AACTGGCAGAAGGAAGCGTTTCCGACCATATAATC TATTCTTGATCAGGAGAAATAGCCGAGTCGA

112490 112500 112510 112520 912530 112540 112550 112560
TCTGGTCATGTCCGTCTGTCCGTATGAACGTCGAGAACTATAAAAGCTAGAAGGTTGAGAGTCCCAAGTTGAGATCCATG

112570 112580 112590 112600 112610 112620 112630 112640
TTGCCACGCCCACTCTAACGCCATAATACAGCCCCGCC. TTATCGCCGTGAGGTAACGATGTAATCGAAGGATTACA

112650 112660 112670 112680 112690 112700 112710 112720
GCGGCCGCGACATGGGCGCGAACTTTGTGGTGCCGGCGATGGCAGGGCGACAGGATCACACGATTCCGCCGGACAGCTGC

112730 112740 112750 112760 112770 112780 112790 112800
GGGGATACCTTGGTCGGAATGCGTGGATTCGTTACGATTTCCAGGACATTT ATCCACACAATGGGGTTTTGTCC

112810 112820 112830 112840 112850 112860 112870 112880
CATAAAAAGTAACTGCGCAGGATGCGGTTTGTGTAACGATCACCGATCAGAGGACACTTTATGCAGCATCATATCGTGCG

112890 112900 112910 112920 112930 112940 112950 112960
GCATATCCTGCTACATCCGCTGCATGGCGTGATAAATGATCCCAGCCGATCAGATTCCCACAACGATTCAATGCGCATAA

112970 112980 112990 113000 113010 113020 113030 113040
ATGAAAATCATCACAA. A, 'TTAAGAAAGAAATTCTTTAGAAATGTCAATCTGATTGAACATCTGGTGT

113050 113060 113070 113080 113090 113100 13110 113120
GTATGTAGAGCTATAATATAAATTTAAATTATATTTATTAAAATGCTAAGAAACTTTGCTATCTGTGAGTTTCTAAATTT

113130 113140 113150 113160 113170 113180 113190 113200
TCTGATCAAGTGGGCATTGAAAATAACATTTTGTGTTTTGTGACTTTCGTATCAGTAAAACGACCAGTTAACATTTGGCC




913210 113220 113230 13240 113250 113260 113270 113280
AGCACCATGAAAACAGCTCCGAAAAACTTACCAAAATAAGACCGTTGAAAATATTTTACAAAAGTAAAAGGGCAGGAAAA

113290 113300 113310 113320 113330 113340 113350 113360
TTAGCCTTTTTCTACGTT TT AARATTTCC. CCCAAG' 'TTGTATCCAGGAACAGAAGGTAAGTTT

113370 113380 113390 113400 113410 113420 113430 113440
CAAATTTAAACCATTTTGTAGACACCAATCGCGTGCTCACACAACCTCAATCACAATCAAAATTTTCGGTTCCAAATAAA

113450 113460 113470 113480 113490 13500 913510 113520
TTTCCAACTTCCTTGGGG! AGTAAGCTTTGCGTAGATTATCGGACAACATTT

AAAAAATTTCC cT AG AAG TTTG TAG TAT ACA A
AAAAAATTTCC- CTTAAAATTT" 'TTTGT-TAGG-TATAATACAGAA-
219970 219980 219990 220000 220010

913530 113540 113550 113560 113570 113580 113590 113600
TTTTTCGTTTAGCCCCATCCATTCATTTTAGTTCATCGAAGGCAGTTGTATTTTCCAATTCGTTGTTTAGTTTCGACATT

T AGC CCA AG TC CG CGAC T
TAAGCGCCAA TCTGC GACCT-
220020 920030

113610 113620 113630 113640 113650 113660 113670 113680
TCATACATTTGGTTGATAAAAAATAAATAATACTACACACACGTACACGTACTCGTACTCGTATTTCGAATTGAARATTT

AAAA AAA A A CGTA AC A TC T TTT TT AAAA T
—--ATAGAGG---~--—-" TATAAAACAAAGGAG---AGCGGGTCGTA-AC-——————-; AATCCTTTTT----TTCAAAACTA
220040 220050 220060 220070 220080 220090

113690 113700 113710 113720 113730 113740 113750 113760
CGCCAAAACAAG. CTAATAAGAACATCTAAACCATTCGTCGGCAGCTAGCAATCCAAGTGAAGTAATCATGTTTAA
CG CA AA G AAA TA TA
CGACAGAAGTTG-AAAGTTATTA

220100 220110

913770 113780 113790 113800 113810 113820 113830 113840
AATGAAACGAACGAGAGTAATCAGACGCAAGGCAGCCATTATCAGGGCTTCAAAGAGGGCCTTCCAGGAAAAGATTCGCA

113850 113860 113870 113880 113890 113900 113910 113920
AACAGATGGAATCGTGTGGCGTGACTCAAATGGGAAACGCATCAACGCAACAGTCGAATGTGCCGATGGATGTGGATGCG

113930 113940 113950 113960 113970 113980 113990 114000
GATATGGGACGCAAAATGTCGGAAGATGGAATGACTGATACATCGAATACGGTCAAACAGCCATCCTGTTCCAAGGATCA

114010 914020 914030 114040 914050 9114060 114070 914080
AAAGCAATTGTCGCGAAAACAAARGCCATCCCCATCCTACAACCACCAGGAGCAGATCGAACAAAGAGCAAAGCGACCAA

114090 114100 f14110 114120 114130 14140 914150 114160
AGATATGTAAAAAAAGGTGCAAACAGAAAAGACGAATGCCATCATCGCTCTCCGATGATGGAATTGCCGGCAGAAAGCCG

114170 114180 114190 114200 114210 114220 114230 114240
GCCAAAATTAATAAGTATAGCGAACTTAGCTACGGCAGCGAATCCAGCATGCCGTTCGAAATGAAACAGCAGAGCAATGA

14250 114260 114270 14280 114290 114300 914310 114320
CAATCAGAATAACAATGACAATGCTGAGGGTAG ATTTGATCGAC. ‘GCCAACGAGTATGTTATCGGTGGCT

114330 114340 114350 114360 114370 114380 114390 114400
ATCATCCGGTGGCCATTGGCGATGTATTCGTAAACCGCTATCATGTCTTCAAAAAGCTGGGCTGGGGTCACTTCTCCACC

114410 114420 114430 114440 914450 114460 114470 914480
GTGTGGCTATGCTATGATACCCAGATGGATCGCTACTGTGCCGTCAAGGTGTCCAAGTCGGCGCAGGTCTACAAGGAAAC

114490 114500 114510 914520 114530 114540 914550 114560
TGGTATCGATGAGATTATGCTCTTTTCCCAAATGAGCCTACACGATCAGCATAAGTACAGAAGCCACGTGGTCGGTTTCT

114570 114580 114590 114600 114610 114620 114630 114640
ACGATTTCTTTGAAATTACCGGACCGCACGGAAGGCACATTTGCCTGGTCCTAGAGGTTCTCGGTGACAATTTGCTAAAA

114650 114660 114670 114680 114690 114700 114710 114720
GTCATCGAAAGATGCTTTTACAAAGGTATGCCCATTTCCAATATCAAGCAAATTGCCCAGCAGGTGCTCACGGGCCTAAA

114730 114740 114750 114760 114770 114780 114790 114800
GTTTCTGCACGAAGAGTGCGGGATCATACACACCGATCTAAAGCCGGAGAATGTGCTCCTCGCGTCCAACGAGGTGTCCG

14810 114820 114830 114840 114850 114860 114870 114880
TTCGGACCGAGATCAAGACGGCAATTGAAGTATATTTGAAGGCCAACGAGGGGAAACTAAGTCCTAGGTATGTTAGATAT

114890 114900 114910 114920 114930 114940 114950 114960
ACTCGTATAATAGCACACATCTGAACACGTATAAACGTTATAGCTCCAAGATGACCAAAACGGCCAAGAGACGGATGCAG

114970 114980 114990 115000 115010 115020 115030 115040
GCAAAGTCCAAGAAGGTGATATCGTTTTTCAAGAATCATCGCCGCATGCTCCGCAGGCAGGGCATCGAGGATCTGCTCTA

115050 115060 115070 115080 115090 115100 115110 915120
TCTGGCCGAACGTGGCCTCATCGAACCGATTACCGCCGCCATGGCCGTCTCCGATAACTTACCATTCATTCCCTTCGGCT

115130 115140 115150 115160 115170 115180 115190 115200



TCGACGGGTTTATGATGATGAGCGATGCCGATTGCCGTACGGTGCAGAATTCCAAGTTGCCCGAAATGGAGGGCATGGAA

115210 115220 115230 115240 115250 115260 115270 115280
TACAAATGCGACAGGATAAACCTGTGTTTAAAGAGTCCAGAGCTCTTCTTGCGATATGTGCTCGATATTATCAAGAATTT

115290 115300 115310 115320 115330 115340 115350 115360
GGAT GAGCTTAGCACTCAGGACAAGCGGAGGCGCTTCACGCAGGCCAGTGGACGTGGCCAGACCAAAAAGAATG

115370 115380 115390 115400 115410 115420 115430 115440
CCAGGTCCCGATTGAGATTGGCATCGAATGCTGCATATACGGTATTTATTCCACATTTCCATTCAAATTTGAAAAGCTTA

115450 115460 115470 115480 115490 115500 115510 115520
GTTTAAAAGTTATAGGATTATTGAATTCCTCTTGCATTTGAATATTTTGTAGTCTACTTCTAGTCGTCTTTATGAACGAT

115530 115540 115550 115560 115570 115580 115590 915600
TTCAATTCTCTGCTAATCAGAATGTTAATTCTAAAGCTTGTCGCATTTCTTAT ATAGCATTAGATGTTTTGTGCGT

115610 115620 115630 115640 115650 115660 115670 115680
ACTCATCAAAAATTCCCAAATTGAATTAACCATTTCTTTTTCACCTTCCAAAGACTGGAACCGGTTGGCGATCGAACAGA

115690 115700 115710 115720 115730 115740 115750 115760
AAAATCAATTTGAACGATATTTACCCCATCGATCCGGCCAACAACGAATGCGATGTACGGGTGAAGATAGCCGACTTGGG

115770 115780 115790 115800 115810 115820 115830 115840
CAATGCGTGTTATTTCCATCATCACTTCACCGACGACATCCAGACCAAGGAGTACCGGGCCTTGGAGGTGATACTCGGTG

115850 115860 115870 115880 115890 115900 115910 115920
CGGGATATTGCGAGACCGCCGATATCTGGAGCGTGGCCTGTCTGTTGT! AGCTGGCCACCGGGACCTATCTATTCGAT

915930 115940 115950 115960 115970 115980 115990 116000
ACCCATTCGAAAAGGGGCAAATACAATCTGGATGAGGTCCATATAGCGAAAATCGTCGAAACCTGTGGTCGCATACCGTG

116010 116020 116030 116040 116050 116060 116070 116080
GTATCTCATCCGCAAAGGCAAACACTCGAGGAATTTCATCAATAGCGCCGGCAAACTATGCAACATAGAAACCCTGAAGC

116090 116100 16110 116120 116130 116140 116150 116160
CCCTTAAACTGGCCAATATCTTAATCAGATGGTACGGATGGAGGACTCGCCAATCCACGGAATTCGTTAATTTCCTGATG

116170 116180 116190 116200 116210 116220 116230 116240
CCCATGCTGCAGACCAATCCTTTGTCTCGCATATCCGCAAGCAAAGCCTTGGAAAGCCACTACTTATGCAACATTGCTCT

116250 116260 116270 116280 116290 116300 116310 116320
TCCTGGCATTGACATTGACAGTTACTACTATTATAGTGTACGTGAAATCAAGGACTGCACACATACCAAGAGTGAAAGAA

116330 916340 116350 116360 116370 116380 116390 116400
ATAGCGATGAGGACAGCAGCAGCTGCAGTTCCATAGACAGCAGCGAATTTTCCAGCGACGAGGTCTGCTATGAGGACGAT

116410 116420 116430 116440 116450 116460 116470 116480
GTCAACGAAGAAGACATCAAGAAGTTATATTAAACAGTGATTTATTTAGCCAAAGCACAGCCAGTAACCCATATAAGTAA

116490 116500 116510 116520 116530 116540 116550 116560
CTCATATAACCCATATTAGATATTTCAAGTTATAATAA--AGTGCTCCGGAGGCCATATATATACAAATTTATTTCATG-
AGATATTTCA G AT TAA AGT T C A A A T TA AAA TT CAT
————————————————— AGATATTTCATGC-ATGGTAACTAGTCATACCTAATGTA-ACCTGTAAAAAGTTTCAACATAC
920120 220130 220140 220150 220160 220170

116570 116580 116590 116600 116610 116620 116630
TATGTTTATTTAAAACAAAGGTGAAAACAAATTATGATGAGG-TTATATTGTATC---ACTTTAACTGAAAGTCCATCTG
T T TTTA A A CAAAG T A GT GGTTAATG T A TTTAA AA G AT TG
TTTCTTTAAAAACACCAAAGTTTCCGATCTCCGCCGTTATGGATTAAACTGAGTGCAAAGTTTAAAAAAAGGAGGATATG

220180 220190 220200 220210 220220 920230 220240 220250

116640 116650 116660 116670 116680 116690 116700 116710
TCCGTA-TGAACGTCGAAATCTCAGGAACTATAAAAGCTAGAAGGTTGAGATTAAGCATAGAGATT--CTAGAGACATAG
TCT T AA GTC A A CT AATA AA T G TTG G AAGCA A AGA CTA A TAG
TGCATGTTTAAAGTCAATAGCTTTAAARATAGGAGACTT----GTTTGCGTCGAAGCAGACAGACGGACTAATCAACTAG

220260 220270 220280 220290 220300 220310 220320 220330

116720 116730 116740 116750 116760
ACGCAGTTTCTTGACACATGTTGCCACGCCCGCTCTAACGCCCTCAATG

G TC C C TG A CCCCAA TA G
TACAGGAATCC---CTCGTGGATGGATTCTCTCACCAAAATT-TAAGCG
220340 220350 220360 220370



5d)

€G32582: melanogaster (above), ananassae (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

110290 110300 110310 110320 110330 110340 110350 110360
CCCTCCCCCTGTGTGTGCATGAAAATCGAAAATCGCATTTAAATATCACTGTTTTGCGCCTGATAACAATGGGACAATGC
CCTCCCCCTG
GCCTCCCCCT
210

110370 110380 110390 110400 110410 110420 110430 110440

CATGAAATTGACGAAATTCGGT ATCAAATT GGTAATTCCCAATTCACACGCACACAGCAGCACTC
cce
CC:

110450 110460 110470 110480 110490 110500 110510 9110520
GCGCACACACACTCACAGATGAGCGCGCACACTTGCAGTGCCGCAATATGCCACATAAACAAGAACATAATTAGATAAAC
A C GCAC CT AGT TC CTA AAG A
————————————————————— ACCTAGCACCCT---AGT TTCGTCCTT: TT.
220 230 240

110530 110540 110550 110560 110570 110580 110590 110600

GGTAAATTAATCGGATGCTTTTACATCAAATAAACAAAATTTGTATH 'TGCATTTGCAAGCGAACACACACACG
GGT A TT

GGTC. TTT:

250

110610 110620 110630 110640 110650 110660 110670 110680
CACTTTAGCACTTTACATTTTTTCCCAATGAATCGAA. TT CCGTATGCTTACTGCAATTTAACAAAAATG

110690 110700 110710 110720 110730 110740 110750 110760
TACGCTAAGTACTATCATACTCGAAATAATCACGTCGGTTTGTTGCTAGATGACGGGCACACACACTGAAGACAAACTGA

110770 110780 110790 110800 110810 110820 110830 110840
GCTCTTATCAAGCTCTAACAAATGTAGTTTATTTTTCTTTTGTTTGACTAAATACTGACTGCAAGACAAGGTAGAGGTGT

110850 110860 110870 110880 110890 110900 110910 110920
GAAAGT AATTAATGCC 'GGCAAATATGCAATTGCGTGGAGTGAAAAAACATCGATACCACATTCAAC

110930 110940 110950 110960 110970 110980 110990 111000
ATTCGAATCGATATTTGTATCGCACGATCCTACTGTTACACGTATTTATTCATAATATTCGAATGTAATTATTATTTAGG

911010 111020 911030 111040 111050 911060 111070 111080
TAAATGTAGTATAACTTTGTAAGGAACAACAAATTTATTTTATTTTATCAGCTTCATTTATATTTTGCCGATAACAAGTT

911090 911100 q11110 911120 111130 911140 911150 111160
TTTAGATCATAATACATACGTAAGGTTAAC. TGTTATCGAGTGATCCAATT TCTCTAATTGGAAATCTAT

11170 111180 111190 11200 9111210 111220 11230 111240
TTTTTATAGCAATTTAATTTGGAATGTGAAGTTATTATACCCGTTACTC \CAGAACACACCCCAGAAAAAAT

111250 111260 111270 111280 111290 111300 11310 111320
TATTAAATTTCACGTTTGCACTCACACTATCTGCGTAACGGGTATCTGATAGTCGGAGAACGGGACTAAAGCATTCTCTT

11330 111340 111350 111360 111370 111380 111390 111400
TCGTTAATTTTTAAAAATATATATACATTAATTATCTTGCTTAAGTGCTGGATAATAAGTAGGCGATAATTTTAACATTG

111410 911420 111430 111440 911450 111460 111470 911480
TTCCTATGCAATACTATTTTTAAGTAGGC ATTTTAACTTTGTTCTTTTTCAATAC TTTTGACATTTACACTCA

11490 111500 111510 11520 111530 111540 11550 111560
ATGTGCTACAGAAACAACAACTTTAGGATTTGCTCCAAACATTTTTTTTATTGTTTTTATCATTTGGAAAACCGAGTCCC

911570 111580 111590 911600 111610 111620 911630 911640
AACAATAAAATCTTAATCTATGAGGTAAGCAGCAGTATCCGATTTTGAAGCACCTTTTGGCGATAGAATCTATACCGTCT

111650 111660 111670 911680 111690 111700 q11710 111720
TGACTTGACTGATCAAGGGCATGACAA TAGAC GGGCGTCCCGCTCGC

111730 111740 111750 111760 111770 111780 111790 111800

TTCGAACGGGCGAA AGC. AAAGGTACACATA TGCAG

111810 111820 111830 111840 111850 111860 111870 111880

GCAC: AAAGCAAAAGCGATGTCACTCTCTACCATGAGCAATCCCTTGAGGACTTCTG

111890 111900 111910 111920 111930 111940 111950 111960
ARAGTTTTTCATTATTGCAGTGGTAAAAAACCCAGCTGGATTGTCCGAATTTGACCAGTGCTCGATGCTTTGGCCGTTCG

111970 111980 111990 112000 112010 112020 112030 112040
CAGTCTGCCGCATTCCTGCTAGGCGTCCCACCCGCCCAGGATTCCTCAACCCAGGGCCATTGGGAGAGGATCCGTCGCTA

112050 112060 112070 112080 112090 112100 f12110 112120
ACAGAATAAGGTAAACTGATAAACTCCTCGTTTCCC. GAAATTCTTTTATTAATATAAGTTTCTTCTAC.




112130 112140 112150 112160 112170 112180 112190 112200
AGACGTTCTTACGACTCGGTTTTGGGATCTAGGAAGCCCAGGATAAATGGCAGAATGCTGCGGACTCTGAGCTTTGTCAA

112210 112220 112230 112240 112250 112260 112270 112280
TCATATTCATTTTGATAACATAAAGATACCACTAAATTCTGTTTTTATTTTTCTTCGTTTTCATGTTTACCTAGATTATT

112290 112300 112310 112320 112330 112340 112350 112360
TTA. TTACATTGAAACGTTGTTGTCATTCAAATAATATACCCTTCTCTGTGGGAGCCAATAATAATGCAAGTT

112370 112380 112390 112400 12410 112420 112430 112440
CCAATTTTTTATACCCGTTACTCGTAAGGGTAAGATTCGTTGAAACTGGCAGAAGGAAGCGTTTCCGACCATATAATCTA

112450 112460 112470 112480 112490 112500 912510 112520
TATATATATATATATTCTTGATCAGGAGAAATAGCCGAGTCGATCTGGTCATGTCCGTCTGTCCGTATGAACGTCGAGAA

112530 912540 112550 112560 112570 112580 112590 112600
CTATAAAAGCTAGAAGGTTGAGAGTCCCAAGTTGAGATCCATGTTGCCACGCCCACTCTAACGCCATAATACAGCCCCGC

112610 112620 112630 112640 112650 112660 112670 112680
CAAGATTATCGCCGTGAGGTAACGATGTAATCGAAGGATTACAGCGGCCGCGACATGGGCGCGAACTTTGTGGTGCCGGC

GATGTAATC AA TTT
ATGTAATC TTTTTC
260 270

112690 112700 112710 112720 112730 112740 112750 112760
GATGGCAGGGCGACAGGATCACACGATTCCGCCGGACAGCTGCGGGGATACCTTGGTCGGAATGCGTGGATTCGTTACGA

112770 112780 112790 112800 112810 112820 112830 112840
TTTCCAGGACATTT ATCCACACA TTTTGTCCCATAAAAAGTAACTGCGCAGGATGCGGTTTGTGTAAC

112850 112860 112870 112880 112890 112900 112910 112920
GATCACCGATCAGAGGACACTTTATGCAGCATCATATCGTGCGGCATATCCTGCTACATCCGCTGCATGGCGTGATAAAT

112930 9112940 912950 112960 912970 912980 112990 113000
GATCCCAGCCGATCAGATTCCCACAACGATTCAATGCGCATAAATGAAAATCATCACAA, A TTAAGA

113010 113020 113030 113040 113050 113060 113070 113080
AAGAAATTCTTTAGAAATGTCAATCTGATTGAACATCTGGTGTGTATGTAGAGCTATAATATAAATTTAAATTATATTTA

113090 113100 113110 113120 913130 113140 113150
TTAAAATGCTAAGAAACTTTGCTAT---CTGTGAGTTTCTAAATTTTCTGATCAAGTGGGCATTGAAAATAACATTTTGT
AGAAACTTTG T C TG TITTA T T T AT GT G G A CT TG
——————————— -AGAAACTTTGTCGTGGCCAATGGTTTTATGAGCTCTATAATGG-GTCAGACGAGTTACGCGCCTCCTGC

280 290 2100 2110 2120 2130 140
113160 113170 113180 13190 113200 113210 113220
GTTTTG---~~' TGACTTTCGTATCAGTAAAACGACCAGTTAACATTTGGCCAGCA--CCATGAAAACAG---CTCCGAAA
TG CT CG A GT AGC T TT GG A A CAG A CAG C CCGA
CACACCGACCATGCCTCCCGGAGGCGTTGCA-GTCGGCGTCGGCTT 'TATGCGACGCCAGCAGTGACGCCGACG
2150 2160 2170 2180 2190 2200 2210 2220
113230 113240 113250 113260 113270 913280 113290 113300
AACTTACCAAA--ATAAGACCGTTGAAAATATTTTACAAAAGTAAAAGGGCAGGAAAATTAGCCTTTTTCTACGTTTATA
T CC AA ATA AC GA AA A A A TA AA GCA AA AGCC C AC A A
TCGCTGCCG: ACGCAGGATAACAGCG~-~-~ACCACTACAA--GCAACAA---~AGCCAACAACAACCACAACA
2230 2240 2250 2260 2270 2280 2290
113310 113320 113330 113340 913350 113360 113370 113380
CATATTTGGTA--AAATTTCCAAAC-CCA 'TTGTATCCAGGAACAGAAGGTA--AGTTTCAAATTTAAACCATTTT
A A G A AA AAAC CCAA TT TA C ACA GTA AT T ARAA AAC ATT T
—~ACAACGGCAACGAAGCAGAGAAACGCCAACGCTTATTAAC————- -ACAT--GCTAGCATTATTAAAAGATAACTATTAT
2300 2310 2320 2330 2340 2350 2360

113390 113400 113410 113420 113430 113440 113450 113460

GTAGACACCAATCGCGTGCTCACACAACCTCAATCACAATCAAAATTTTCGGTTCCAAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA

TA GT T A ACTAA AC T AATIT GT CA TA AA AAA A AA A

~TA- ~GTTTTAATTGAGCTTTAA-~ACCGTTTAGA-TTTATGTAGCACCTTACTGAATAAACATAACTGA
2370 2380 2390 2400 2410 2420

113470 113480 113490 13500 113510 113520 13530 113540
AAAAAAAAATTTCCAACTTCCTTGGGGAAAAGTAAGCTTTGCH \GATTATCGGACAACATTTTTTTTCGTTTAGCCCCA

AR ATCGGA A T CGT A
TGAA TC TGCGTAAA
2430 2440

113550 113560 113570 113580 113590 113600 113610 113620
TCCATTCATTTTAGTTCATCGAAGGC. TGTATTTTCCAATTCGTTGTTTAGTTTCGACATTTCATACATTTGGTTGAT

TA TC TCG A CCAA T TT TC
TATCTCCTC CAACTTATTAC: TC.
2450 2460 2470

113630 113640 113650 113660 113670 113680 113690 113700
ARAAAATARATAATACTACACACACGTACACGTACTCGTACTCGTATTTCGAATTGAAAATTTCGCCAAAACAAGAARAA

113710 113720 113730 113740 113750 113760 113770 113780
CTAATAAGAACATCTAAACCATTCGTCGGCAGCTAGCAATCCAAGTGAAGTAATCATGTTTAAAATGAAACGAACGAGAG

113790 113800 113810 113820 113830 113840 113850 113860
TAATCAGACGCAAGGCAGCCATTATCAGGGCTTCAAAGA CTTCC. TTCGCAAAC, 'GGAATCGTGT

113870 113880 113890 113900 113910 113920 113930 113940
GGCGTGACTCAAATGGGAAACGCATCAACGCAACAGTCGAATGTGCCGATGGATGTGGATGCGGATAT! GCAAAAT

113950 113960 113970 113980 113990 114000 114010 914020
GTCGGAAGATGGAATGACTGATACATCGAATACGGTCAAACAGCCATCCTGTTCCAAGGATCAAAAGCAATTGTCGCGAA

114030 114040 114050 114060 114070 114080 114090 114100



AACAAAAGCCATCCCCATCCTACAACCACCAGGAGCAGATCGAACAAAGAGCAAAGCGACCAA AAGG

114110 114120 114130 114140 114150 114160 114170 114180

TGCAAACAGAAAAGACGAATGCCATCATCGCTCTCCGATGATGGAATTGCCGGCAGAAAGCCGGCCAAAATTAATAAGTA

114190 114200 114210 114220 114230 114240 114250 114260

TAGCGAACTTAGCTACGGCAGCGAATCCAGCATGCCGTTCGAAATGAAACAGCAGAGCAATGACAATCAGAATAACAATG

114270 114280 114290 114300 114310 114320 114330
ACAATGCT ATTTGATCGAC. 'GCCAAC 'TATGTTA--TCGGTG-GCTATCATCCGGTGGCC
ACGAGTATGT T TG GC T T CG T
GAGTATGTGTGTTAAATGAGCATTTTTACGCTT~~~

2480 2490 2500 2510
114340 114350 114360 114370 114380 114390 114400 114410
ATTGGCGAT-GTATTCGTAAACCGCTATCATGTCTTCAAAAAGCTGGGCTGGGGTCACTTCTCCACCGTGTGGCTATGCT
A TGG GAT G A T GT TAT AT AAAC T GGT A CT A c
AGTGG-GATAGCACTAGTTTGTT AT, ACAAACTT--GGTTAAAACTAAAAAAACTAA-TAAACA
2520 2530 2540 2550 2560 2570 2580
114420 114430 114440 114450 114460 114470 114480 114490
ATGATACCCAGATGGATCGCTACTG-TGCCGTCAAGGTGTCCAAGTCGGCGCAGGTCTACAAGGAAACTGGTATCGATGA
ATGA C AGA GTGTCIGT C CAAG T CA T C TC AAAGA CT T A
ATGAAGCAGAGACAGCT-GTTGCTGCTATCTACAAGATTAACA--TAAACTA---TCGATAAGAATGCTACTTAACAGCG
2590 2600 2610 2620 2630 2640 2650 2660

914500 114510 914520 914530 114540 914550 114560 114570
GATTATGCTCTTTTCCCAAATGAGCCTACACGATCAGCATAAGTACAGAAGCCACGTGGTCGGTTTCTACGATTTCTTTG

GAT A CT TT CAA GAG TA A A A ATA A AGAG A T G
GATAACAGACTGTTAACAAC: T. TTATAGCAATAGCAGTTA--TTTATAGCAACT———====———==
2670 2680 2690 2700 2710 2720

114580 114590 114600 114610 114620 114630 914640 114650
AAATTACCGGACCGCACGGAAGGCACATTTGCCTGGTCCTAGAGGTTCTCGGTGACAATTTGCTAAAAGTCATCGAAAGA

114660 114670 114680 114690 114700 114710 114720 114730
TGCTTTTACAAAGGTATGCCCATTTCCAATATCAAGCAAATTGCCCAGCAGGTGCTCACGGGCCTAAAGTTTCTGCACGA

114740 114750 114760 114770 114780 114790 114800 114810
AGAGTGCGGGATCATACACACCGATCTAAAGCCGGAGAATGTGCTCCTCGCGTCCAACGAGGTGTCCGTTCGGACCGAGA

114820 114830 114840 114850 114860 114870 114880 114890
TCAAGACGGCAATTGA, 'TTGAAGGCCAAC CTAAGTCC' GT TATACTCGTATAATA

114900 114910 114920 114930 114940 114950 114960 114970
GCACACATCTGAACACGTATAAACGTTATAGCTCCAAGATGACCAAAACGGCCAAGAGACGGATGCAGGCAAAGTCCAAG

114980 114990 115000 115010 115020 115030 115040 115050
AAGGTGATATCGTTTTTCAAGAATCATCGCCGCATGCTCCGCAGGCAGGGCATCGAGGATCTGCTCTATCTGGCCGAACG

115060 115070 115080 115090 115100 115110 115120 115130
TGGCCTCATCGAACCGATTACCGCCGCCATGGCCGTCTCCGATAACTTACCATTCATTCCCTTCGGCTTCGACGGGTTTA

115140 115150 115160 115170 115180 115190 115200 115210
TGATGATGAGCGATGCCGATTGCCGTACGGTGCAGAATTCCAAGTTGCCCGAAATGGAGGGCATGGAATACAAATGCGAC

115220 115230 115240 115250 915260 115270 115280 115290
AGGATAAACCTGTGTTTAAAGAGTCCAGAGCTCTTCTTGCGATATGTGCTCGATATTATCAAGAATTTGGAT AAGGA

115300 115310 115320 115330 115340 115350 115360 115370
GCTTAGCACTCAGGACAAGCGGAGGCGCTTCACGCAGGCCAGTGGACGTGGCCAGACCAAAAAGAATGCCAGGTCCCGAT

115380 115390 115400 115410 115420 115430 115440 115450
TGAGATTGGCATCGAATGCTGCATATACGGTATTTATTCCACATTTCCATTCAAATTTGAAAAGCTTAGTTTAAAAGTTA

115460 115470 115480 115490 115500 915510 115520 915530
TAGGATTATTGAATTCCTCTTGCATTTGAATATTTTGTAGTCTACTTCTAGTCGTCTTTATGAACGATTTCAATTCTCTG

115540 115550 115560 115570 115580 115590 115600 115610
CTAATCAGAATGTTAATTCTAAAGCTTGTCGCATTTCTTATTAGAATAGCATTAGATGTTTTGTGCGTACTCATCAAAAA

115620 115630 115640 115650 115660 115670 115680 115690
TTCCCAAATTGAATTAACCATTTCTTTTTCACCTTCCAAAGACTGGAACCGGTTGGCGATCGAACAGAAAAATCAATTTG

115700 115710 115720 115730 115740 115750 115760 115770
AACGATATTTACCCCATCGATCCGGCCAACAACGAATGCGATGTACGGGTGAAGATAGCCGACTTGGGCAATGCGTGTTA

115780 115790 115800 115810 115820 115830 115840 115850
TTTCCATCATCACTTCACCGACGACATCCAGACCA, CGGGCCTTGGAGGTGATACTCGGTGC! TGCG

115860 115870 115880 115890 115900 115910 115920 115930
AGACCGCCGATATCTGGAGCGTGGCCTGTCTGTTGTGGGAGCTGGCCACCGGGACCTATCTATTCGATACCCATTCGAAA

115940 115950 115960 115970 115980 115990 116000 116010
AGGGGCAAATACAATCTGGATGAGGTCCATATAGCGAAAATCGTCGAAACCTGTGGTCGCATACCGTGGTATCTCATCCG



116020 116030 116040 116050 116060 116070 116080 116090
CAAAGGCAAACACTCGAGGAATTTCATCAATAGCGCCGGCAAACTATGCAACATAGAAACCCTGAAGCCCCTTAAACTGG

116100 116110 116120 116130 116140 116150 116160 116170
CCAATATCTTAATCAGATGGTACGGATGGAGGACTCGCCAATCCACGGAATTCGTTAATTTCCTGATGCCCATGCTGCAG

116180 116190 116200 116210 116220 116230 116240 116250
ACCAATCCTTTGTCTCGCATATCCGCAAGCAAAGCCTTGGAAAGCCACTACTTATGCAACATTGCTCTTCCTGGCATTGA

116260 116270 116280 116290 116300 116310 116320 116330
CATTGACAGTTACTACTATTATAGTGTACGTGAAATCAAGGACTGCACACATACCA, TAGC! 'GAGG

116340 116350 116360 116370 116380 116390 116400 116410
ACAGCAGCAGCTGCAGTTCCATAGACAGCAGCGAATTTTCCAGCGACGAGGTCTGCTATGAGGACGATGTCAACGAAGAA

116420 116430 116440 116450 116460 116470 116480 116490
GACATCAAGAAGTTATATTAAAC: TTTATT CAAAGCACAGCCAGTAACCCATATAAGTAACTCATATAACCC
CCATATAAGT
CATATAAGT-=============
2730

116500 116510 116520 116530 116540 116550 116560 116570

ATATTAGATATTTCAAGTTATAATAAAGTGCTCCGGAGGCC. AAATTTATTTCATGTATGTTTATTTAAAA
T TATA TTC
TTTATA TTC
2740

116580 116590 116600 116610 9116620 116630 116640 9116650
CAAAGGTGAAAACAAATTATGATGAGGTTATATTGTATCACTTTAACTGAAAGTCCATCTGTCCGTATGAACGTCGAAAT

GTGA A ARA AGGT ATATTGT CA  AACT AAA
————— GTGATCAGAAAC AGGTA. TGTT AACTAAAA
2750 2760 2770 2780

116660 116670 116680 116690 116700 116710 116720 116730
CTCAGGAACTATAAAAGCTAGAAGGTTGAGATTAAGCATAGAGATTCTAGAGACATAGACGCAGTTTCTTGACACATGTT
ATAAAA

TAARAC

116740 116750 116760 116770 116780 116790 116800 116810
GCCACGCCCGCTCTAACGCCCTCAATGTGTTGATATTTTTTCACAGTTTTATTAGTCTTGTAAATTTCTATCAATTTGCA

116820 116830 116840 116850 116860 116870 116880 116890
AAAAAAAAAAAAAAACTGCCACGGCAGGTTTGGCGCCCACGCTTTTGAACAATTTTTAAATTTTTTCTC

116900 116910 116920 116930 116940 116950 116960 116970
ATCTTATTCCCCAATATCTATCGATATCCCAGAAAATGATAACATTTCGCGTTCGCATTCACACTAGCTGAGTAATGGGT

116980 116990 117000 117010 117020 117030 117040 117050
ATCTGATAGTCGGGGAACTCTCAATATGTTTATTGATCAATTATTTTAATTATAAATAGTTAGATGGATAACTTTAAAAT

117060 117070 117080 117090 117100 117110 117120 117130

AGTTT CTGTTAAGCTTTT ATGAA. TGTAATTTTAAAGATAAAACCAATATGAAAATAAAACTACC
AGATAAAACCA T AAAT AAA T

T CCA---TTTAAATTAAA-TGTT
2790 2800 810

117140 117150 117160 117170 117180 117190 117200 117210

AATTCTTTTC: TAATTTTACTTT" AAATGTTTCATTTTATTCGCGTACACATGATGTCAG' ACT
TT TTTT G TAT A T C TT AAAA TT TT TACA ATGTC A A AC
TTTTATTTT---GATATCCATACATGCGTTATCAAAAACATTGGGCTT——————~' TACATTAAATGTCTA-AAAATGACA

2820 2830 2840 2850 2860 2870 880

117220 117230 117240 117250 117260 117270 117280 117290
TTTTACATTTTCGAAACTGGTTTAAGGCC AAAGCATTGGCGCAACACAGCCGCAGTTGCCTCGCACAATAG
TTTA ATTTTCG AACTGG TTAAGGCC AG AT A AA A TG CGCAA AC GC GC GT GCCTCGCACA AG
CTTTAAATTTTCGCAACTGGCTTAAGGCCCAGGATGAAGAATGACTGACGCAATACCGCGGCTGTAGCCTCGCACAGAAG
2890 2900 2910 2920 2930 2940 2950 2960

117300 117310 117320 117330 117340 117350 117360 117370
AATTCGGCTATGATTGACCCCAATAATATCGCCTTGTTTGTTCTTTTCGATGCAATAACAAGAGTCATAGAATTCGGTGA

ATTCG CT G TTGACC CAATAAT TCGCC TTGTTCTT TCGATGCA TA CA GTC TAGAATTCGGTGA
GATTCGACTCCGGTTGACCGCAATAATCTCGCCAGCCTTGTTCTTCTCGATGCAGTAGCAGCTGTCGTAGAATTCGGTGA
2970 2980 2990 21000 21010 21020 21030 21040

117380 117390 117400 117410 117420 117430 117440 117450
ACACTGTGCACACCTCGAAGCAAAACTCGCACAGGAAGTGCAGGAAAAGTTCCTTTGAGCACTTGATGAGTATGTCGTGG
A AC GTGCACAC TCG AGCA AA TCGCA AGGAA TGCAGGAA AGTTC TT GAGCACTTGAT AG AT TCGTG
AGACGGTGCACACTTCGTAGCAGAATTCGCAGAGGAAATGCAGG. TTCGTT ACTTGATA. CGTGC

21050 21060 21070 21080 21090 21100 1110 21120

117460 117470 117480 117490 117500 117510 117520 117530
AGTTTCAGTAGAGTCTTAGCCAGCTTCCATTCCTTTTCGTGGTCCAACACA, TTGGTCTTCTTCAGTATTTCGGGTAA

A TTCAG AG GT TT GCCAGCTTCCA TCCTTTTCGTGG CAA C ATGTTG CT CAGA T GG AA
ATCTTCAGC: TTT 'CAGCTTCCACTCCTTTTCGTGGCTCAAATCGATGTTGACTCCCTCCAGGACCTTGGCCAA
21130 21140 21150 21160 21170 21180 21190 21200

117540 117550 117560 117570 117580 117590 117600 117610
ATTGGTGAAATCTTCGCCAGAGTTTCGTGCAATGGAGCARATACGTGTGTAGGTGTAAAGTAAGTACACCGCAGTGTTGC
T TGAA TC TCGCC GAGTT CG GCAATGGAGCA AT CG GTGTAGGTGTA AGTA TA AC GC GTGTTGC
GTCACTGAAGTCCTCGCCCGAGTTGCGGGCAATGGAGCAGATGCGCGTGTAGGTGTAGAGTAGATAGACGGCGGTGTTGC
21210 21220 21230 21240 21250 21260 21270 21280

117620 117630 117640 117650 117660 117670 117680 117690
CGCGATCCTCAAGCATCTTATCGAACGAAA GCTGATCCGGTTGT ATAAATCCGAATACTTAATGCAT
CGCGATCCTC AGCAT TT TC AA GA AATAT TAGTCGCT AT CGGTTGTG CA A ATCCG ATACTT AT CA
CGCGATCCTCGAGCATTTTGTCAAAGGAGAATATGTAGTCGCTAATACGGTTGTGGCACAGATCCGCATACTTTATACAA

21290 21300 21310 21320 21330 21340 21350 21360

117700 117710 117720 117730 117740 117750 117760 117770
CCATATGCCAGCGACTCTTGGGCGTCCTTCAGTTCCTGTGGCGTGAGGACCTTATCGCGGCCACGACTCTCCAATTGCTG
C TA GC A G CTCTTG GCGTC TT AGTTCCTG GG GTGAG AC T T GCGGCC CGACTCTCCA TG T
CTGTAGGCTACTGCCTCTTGTGCGTCTTTGAGTTCCT! AGCACGTCGTTGCGGCCGCGACTCTCCAGCTGGTT

21370 21380 21390 21400 21410 21420 21430 21440

117780 117790 117800 117810 117820 117830 117840 117850
CAGGGATCGCTTCATTCCCTCATCCAGCAAATCGGACAGCTTAACCGTATCACCCGATCGAGTCTTAAACTTCTTGCCAT
CA GATCGCTTCATTCCCTC TCCAGCAA TC GACAG TT AC GT TCACCCGA CG GTCTT AA TTCTT CCAT
CAACGATCGCTTCATTCCCTCGTCCAGCAAGTCAGACAGTTTCACGGTGTCACCCGAACGGGTCTTGAATTTCTTTCCAT

21450 21460 21470 21480 21490 21500 21510 21520

117860 117870 117880 117890 117900 117910 117920 117930
CCTCGCCCAGAACGACGCCAAACTGTACGTGGTCAACACGATGGCTGAGTGGATTTAGGATAGCAGATCGTTCGGCAGCT
CCTCGCC AG AC AC CCAAACTG ACGTG TC ACACGATG GAT TAGGAT C A CG TC GC GC
CCTCGCCGAGCACCACCCCAAACTGAACGTGATCTACACGATGAACAGCCCGATC 'CGCAACGCTCTGCCGCC

21530 21540 21550 21560 21570 21580 21590 21600




117940 117950 117960 117970 117980 117990 118000 118010
TTGAATATGGTATTAAAATGCGTGCTTTGGCCGGAGTCGACCACATAGATGATCCAATCGCAAAGCTCCTCCTCCAAGCG

TTGAA ATGGTATT AAATG GTGCT TG CC G GTC ACCACATA AT ATCCA GCA TCCTCCTCCAA CG
TTGAAAATGGTATTGAAATGTGTGCTCTGTCCAGCGTCCACCACATAAATAATCCACGAGCACTTTTCCTCCTCCAATCG
21610 21620 21630 21640 21650 21660 21670 21680

118020 118030 118040 118050 118060 118070 118080 118090
ATGGCGAATGGCTGCCATGTCAGAGGTATCATAGGTAAAGCCGCCATCCGATTTCACGATTGTCAGAGGTATGCCAGTTT
TG CGAATGGC GCCAT TCAGAGGTATC TA GT AA CC CCATC GA TTCACGAT GT AG GG ATGCC GTTT
GTGACGAATGGCAGCCATATCAGAGGTATCGTACGTGAACCCACCATCGGACTTCACGATCGTTAGGGGGATGCCTGTTT
21690 21700 21710 21720 21730 21740 21750 21760

118100 118110 118120 118130 118140 118150 118160 118170
TCGTATCGTCTGGCCACATGATCTCGCGTCCTTCATCCACTTCCAGCAGACCCTTGCCTCGCAAGTATTCCACAACGGAC
T T TCGTCTGGCCACAT ATCTC CGTCC TCATCC TCCAGCA CTT TCGCAAG A TC AC AC GAC
TGCTCTCGTCTGGCCACATAATCTCACGTCCCTCATCCGGCTCCAGCAAGTTCTTCTTTCGCAAGAACTCAACCACAGAC

21770 21780 21790 21800 21810 21820 21830 21840

118180 118190 118200 118210 118220 118230 118240 118250
AGCATACGTGATTGGTAGAACGATTCCCCCCGTTCCTTGACGCTAATATCTAATCGTTCGTAGATCGTTTGGAACTCCTT

AGCATACG GA TGGTAGAA GATTC CC CG TC T GA A ATC A CG T GTAGAT GTTTGGAACTCCTT
AGCATACGAGACTGGTAGAAGGATTCGCCACGCTCTTGGATCGACACATCGAGGCGATTGTAGATGGTTTGGAACTCCTT
21850 21860 21870 21880 21890 21900 21910 21920

118260 118270 118280 118290 118300 118310 118320 118330
TCGCGACACATTGCAAATTAGCTCCCACGCCTTAATGGAGTTCGGCACACCTTTCTGCAATGAAACCACTCGACTGTAGG
CGCGACACAT GCAAAT A CT CCA GCCTTAATGGAGTT GGC C CC TCTGCA GAAACCACTCGACTGTA G
CCGCGACACATCGCAAATCAACTGCCAGGCCTTAATGGAGTTGGGCTCGCCGCTCTGCAGGGAAACCACTCGACTGTACG
21930 21940 91950 91960 21970 21980 91990 22000

118340 118350 118360 118370 118380 118390 118400 118410
CACGTTTTTTGAACTCCTCATCTTCATCGAATCTGCAAGGAAGTATTATTTACCTCGAGCACATCGTAATTACTTCGTAA
C C TT TTGAACTCCTC TC TC TCGA
CCCTCTTCTTGAACTCCTCGTCCTCGTC

22010 22020 22030

118420 118430 118440 118450 118460 118470 118480 118490
TGTTACAAGTCTTACCGCTTCTTGGATTCCTTGTAGAACAATTGCAGATCACTGATCGGAGGGCTTTCATTTAGGTAGTT
ACCGCTTCTTGGA TCCTTGTAGAA A TG AGATC C GAT GGAGG CTTTC TT AGG A TT
-ACCGCTTCTTGGACTCCTTGTAGAAGACCTGTAGATCGCCGATGGGAGGACTTTCGTTCAGGAAATT

22040 22050 22060 22070 22080 22090 22100

118500 118510 118520 118530 118540 118550 118560 118570
GGGGAAACGATCTTCCAAATGGGCAATCAGCATGCCAAACTGTGTTCCCCAGTCACCCAGGTGGTTGATGCGGATCACAT
GGGGAA CGATCTTCCA TGGGC ATCAGCATGCCAAACTGTGT CCCCA TC CC AGGTGGTT ATGCG A AC T
GGGGAACCGATCTTCCAGGTGGGCGATCAGCATGCCAAACTGTGTGCCCCAATCGCCGAGGTGGTTAATGCGAACGACGT

22110 22120 22130 22140 22150 22160 22170 22180

118580 118590 118600 118610 118620 118630 118640 118650
CGTGCTGCAGGAACTCCAGCAAGCGGCATAACGACTCGCCAATGATCGTGGACCGCAAGTGACCGACATGCATCTGTTTG
CGTGCTG AG AACTCCAG A CGGCA A GA TC CCAATGAT GTGGACCGCA GTGACC AC TGCATCTG TTG
CGTGCTH G. CTCCAGTAGCCGGCAA, 'TCTCCAATGATGGTGGACCGCAGGTGACCCACGTGCATCTGCTTG

22190 22200 2210 22220 22230 2240 22250 22260

118660 118670 118680 118690 118700 118710 118720 118730
GCAATGTTGGGCGATGAAAAGTCGACCAGGACTCGCTTTTTGATCACTTCTGGCGGCTTGACACCGTTACGCAATAGATT
GCAATGTTGGGCGATGAAAAGTCGA AGGACTCG TTTTG AC GG GG TT AC CCGTT C A AG
GCAATGTTGGGCGATGAAAAGTCGATAAGGACTCGTCTTTTGGGAACCGGGGGTGGTTTCACGCCGTTTCTTAGAAGGCC

22270 22280 22290 22300 22310 22320 92330 22340

118740 118750 118760 118770 118780 118790 118800
GCTTAAGGCTAAAGATGCATAATCTCTGCAAAAATTA-ACATTTTTAAT---GTTT--ATAATGGACTTTGTGTACTTAT
GCTTAA GCT  GATGCATA T TCTG AAT AA TT TAT G TT ATAAT AC T T TA T A
GCTTAAAGCTTGTGAT TTCT AGATTCTTGTGATCACGATTCAATAATA-ACCGTTTCTAATAAG

22350 22360 22370 22380 22390 22400 22410

118810 118820 118830 118840 118850 118860 118870 118880
—=GCCACTCACTTGCTAAGGAACACGTTTACGAAGCCAGCTCCGGCAATTTCCAGCTTTTCAATGATTGGTGATGCTGGG

GC ACT ACTTGCT AG AA AC TT AC AA CC GCTCCGGC A TTC AGCTTTTCAAT A TGG GA CTGGG
CCGCAACTTACTTGCTCAGAAAGACATTAACAAACCCGGCTCCGGCCACTTCTAGCTTTTCAATAAGTGGCGAAACTGGG
2420 22430 22440 22450 22460 22470 2480 22490

118890 118900 118910 118920 118930 118940 118950 118960
CAGTGTCCTTTCAACTCGGTTGCAATATCACGTGGTGCTTTATTAATGCCCTTCTCTTTCAGCTTCTTGGACAATCCCAT

CAGT TT CTC T T TTTCAG T
CAGT----TT----CTC: TGTATTTCA T
22500 22510

118970 118980 118990 119000 119010 919020 119030 119040
GGCATTGTTGCACTGATAGTCGCCGAATTTCGCAGACGTACTATTAACTGGTGCAATTATAACAGGCGTATCTCTGAATT
GGCA TG
GGCAAT!
22520

119050 119060 119070 119080 119090 919100 119110 119120
CCGGGAAAGCTGATGCAATCGCCTGGCGAAAGACGCTTTCC. TGTT TGATCGAAGAGGATTCCTTGGGCTTCGAA

TCGCCTGGCGA CTT
__________________ TCGCCTGGC TT.
02530 22540

119130 119140 919150 119160 119170 919180 119190 119200
ACGTCGCCGCCGGCGGCAGTTGATTCCTCAGCAATGGACTAACAGGGAAATAAAAGACATGAAATTCTTAAGCT--TAAA

GTTGATTCC TGAT C GG AR CAT ATT TT CT TA
TTGATTCCCTTTTCCTTGAGTTGCTTGGCC---AATTTCATCGCATTATTGCACTGGTAGT
22550 22560 22570 22580 22590
119210 119220 119230 119240 119250 119260 119270
CACATTGGGGGTCATAAACTCACCTT-CTTTAGGAT-~--ARACAGGCG-GTTCTTCAGCTTCTTATTTTCAATTTGAAG—
cc C AACC T C AG A AAAC GG G GT CTT TC A CAT AA
CGCCAAACTTTGCCGAAGCGCTGTTGACAGGAGCAATTGAAACGGGAGTGTCCTTGTATTCCGGAAAAGCTAATGCAATT
22600 22610 22620 22630 22640 22650 22660 22670
119280 119290 119300 119310 119320 119330 119340 119350

~=CTGAACAAGATCGACGTCCAACTGTTCACCGCTTTTGGCAGTTTGTATTCTGG~CGGCAAG~~~GCCTTGGGTCTTCA
CTG C A CGA T CA TG C CCG TG AGT T T CTGG C CAA GCC GG TTC

GCCTGGGCGAACACGAAATGCAGATG~~CTCCGTGATAG-~AGCTGTTCTCCTGGACCTCAATGCTGCCACCGGCTTTCG

22680 22690 22700 22710 22720 22730 22740 22750

119360 119370 119380 119390 119400
GTTCCTTTAAAGCCGGCATGTCATGTCAAAATGTTGGCGTAAAGTAACAGCT:

TCCT GCT AT AAA CGTAAA TAA
ACTCCTCGGCTATGGACTTTGAAT---AGAAGAGAATCGTAAAATAAAC----AATT" AGGGCTGGCATTAACATA
22760 22770 22780 22790 22800 22810 22820

TTC:
TTC
CTTGTCT! TAGCCAGGCGGTGCTTGAGCTTTGTGTTTTCCACCTGCAGTTTAAGCAGATCGTCATCAGTTTGGTCC
22830 22840 22850 22860 22870 2880 22890 22900

GCAGAGCCATTGTTCGCCTTGCTGCTTTGTAATTGGGCTGCAAGTCTCTGCGTTTCAAGTTCCTGCAAAGGCAGTTTATG
22910 92920 22930 22940 22950 22960 22970 22980

119410 119420 119430 119440 119450
TTACCAGCTCCCTGAGTTTTTTCAGCTCCATATTTAGCTCGGACAT
GCTTACCAGCTC GAGTTT TT AGCTC A ATT AG C CAT
AAGATATTTGGCGAGGACAAATTTCATCAAGGGCTTACCAGCTCTTCGAGTTTCTTTAGCTCAACATTCAGACC-~~CAT
22990 23000 23010 23020 23030 23040 23050 23060

119460 119470 119480 119490 119500 119510 119520 119530
GTTTCCAAATTGTGACTTCTGTTGCTCCGCTGATTAATAACAACAACACAACGATGCCACATGGATGGCAAGTAGTGTGC
TT CCAA
CTTCCC,
23070

119540 119550 119560 119570 119580 919590 119600 119610
ACACGTCGCCTATCGATAACGATAACAGCTGGTGATGTCACGCCTCACAGTCACTTCTAGGATGTCGTTTTTCCCACTGG

119620 119630 119640 119650 119660



CATTTAAAAGATTTTCTCATTTGACAGTTAAACTATGCAACAG

TTT A GAT CAACA
~=TTTTACCGAT: AACAA
23080 23090
5e)

CG32712:melanogaster (above), yakuba (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

120 130 140 150 160 170
AAACCATTTGGTTCGGTAGTTTCCCTAAGAAATGCTCCACAAGTTGACTAATTTTAAAGCCACATACATC
A CC TTTGGTT GGTAGTTT CCTAAGA ATGCTCCACAAGTTGACTAATTTTAAAGCCACAT CAT
AGCCCGTTTGGTTTGGTAGTTTTCCTAAGAGATGCTCCACAAGTTGACTAATTTTAAAGCCACATGCATT

21830 21840 21850 21860 21870 21880 21890
180 190 1100 1110 1120 1130
CAGCCACACGT-~--ACACCAAATCCACGCATCGTCATTGTATGAATAAGCTGCATTTAAGTCACCAAAAC
CAGCCACAC ACACCAAATCCACGCATCGTCATTGTATGAATAAGCTGCATTTAAGTC CCAAAAC
CAGCCACACACGACACACCAAATCCACGCATCGTCATTGTATGAATAAGCTGCATTTAAGTCGCCAAAAC
21900 21910 21920 21930 21940 21950 21960
1140 1150 1160 1170 1180 1190 1200

ATTTGTAAAATAAAACTGTTTACCGCCCGCTCCGAGCGAGAATCCAGCTGAAATACCTCCGATTGC-ATG
ATTTGTAAAATAAAACTGTTTACCGCCCGCTCCGAGCGA AATCCAGCTG AAT CCTCC ATTG A G
ATTTGTAAAATAAAACTGTTTACCGCCCGCTCCGAGCGAAAATCCAGCTGCAATGCCTCCAATTGTTAAG

21970 21980 21990 22000 22010 22020 22030
1210 1220 1230 1240 1250 1260 1270
~GGTAAAGTGGATCCAGGTGACAGACGCGCTGCATACCCTGT 'GTTATTCAGT ATTTA

GGT A GTGGATCCAGGTGACAGAC CGCTGCATACCCT TTATACTATGTT T CAGTGATA AT T
TGGTGACGTGGATCCAGGTGACAGACACGCTGCATACCCTTTTATACTATGTTTTCCAGTGATAAATATG

22040 22050 22060 22070 22080 22090 22100
1280 1290 1300 1310 1320 1330 1340
GTACACACACTCAAATAACCACGCACAAACTA---TACTAAATTTGAGAGTCAGACATGAAC TATT

GTACACACACT A A CCACGCACAAA TA TACT AA T GAGA TCAGACATGAACTAGTTATT
GTACACACACTG-~ACAGCCACGCACAAAATATGCTACTTAAGTCGAGAATCAGACATGAACTAGTTATT

22110 22120 22130 2140 22150 22160 22170
1350 1360 1370 1380 1390 1400 1410
TTATGACATTAAGACCATTGAAAGGAGTTGGCTGTTTTGTTGTTTAAATCCTACTAAACTGTAAAACTAT
T AT ACATTAAGACCATT TGTT AAATC TACT AACT TA AACT T
TCATAACATTAAGACCATT-——====————mmmmm ! TGTTAAAATCTTACTGAACTATACAACT-T
22180 22190 22200 22210 02220
420 1430 1440 1450 1460 1470
ATATTAGTTTAATAATCTGAGATTA-TTGATATAGACATGTACTCTTAATGTTTCGA-—————-' TATTTT
AT A T ATCTGAGATTA T GATATA CAT TACTC TA TGTTT A TA TT
GAATGATAT-----. ATCTGAGATTAATGGATATACCCATTTACTCATACTGTTTAAAAAGAAACTAATTA
22230 02240 92250 22260 22270 02280
1480 1490 1500 1510 1520
TCAAAACGAT-=====mmmmmmmmm e e e, AACAAAATATTGCAGA---TAGGGAATCAGTTAAAATACT
T AA AT AA A AAT T CA A T GAATC GTTAAA TACT
TTTAATTAATTTTTGAGATTTTATATTCTCAAGACAATTCTTCAAACACTTTTGAATCGGTTAAATTACT
22290 22300 22310 22320 22330 22340 22350
1530 1540 1550 1560 1570 1580 1590

TCAGTTTTCCGACTAACGACCAATTGTTTTTTCCAGTGATG-AATCTAAAAATTGAAGTAGTATCCCCCA
T A TT T C ACTA CGACCAAT GTT TTC GTGATG AA TAAAAATT AA TAGTATCC
TTATTTATACCACTAGCGACCAATCGTTCCTTCGCGTGATGAAAGTTAAAAATTTAATTAGTATCCT-~~

22360 22370 22380 22390 22400 22410 92420
1600 1610 1620 1630 1640 1650 1660
TAGAAATGATTTTT! AAATTATGAACTCTGAATTATGTGAA. 'GGTCAGATGCTGAGTAAAAA

TGATTTTTGTAAA TT ACTCTGAATTATGTGAAATATAGTGGTCAGATGCT AGTAAA A
—————— TGATTTTTGTAAACTT----ACTCTGAATTATGTGAAATATAGTGGTCAGATGCTAAGTAAAGA

22430 22440 22450 22460 02470 02480

1670 1680 1690 1700 1710 1720
ACGTGCCGT. TCCATTATT 'GGTAG' AAGAAGTGGGCTGCC
A GTGCC TAG TCC TT T AGCTATA AGG GTAT G GTA CAA AAGTGGG TGCC
AAGTGCCATAGCCTGTTCCTTTCTCAAGCTATACAGG---GTATCG--GTAATCCAAAAAGTGGGTTGCC
22490 22500 22510 22520 92530 22540 22550
1730 1740 1750 1760 1770 1780 1790
CACTGCAAGTTAATCTTCAGCAGACCGGCAGTCTTTGGCTTCGACTCGGT ACAATGT AGAGC

CACTG AAG TAATCT CAGCAGA CG CAGTCT TG CTT GACTC TGGA CA ATG GAA A
CACTGAAAGGTAATCTCCAGCAGA-CGACAGTCTATGCCTTAGACTCTTTGGAACAGGATGCCGAAAA-~

22560 22570 22580 22590 22600 22610
1800 1810 1820 1830 1840 1850 1860
CTGGGACTCGGTTGCGGTCTACTTTCTCTTGGCGCCTTCGTGAGTTCCTAGCTTCTAGTTTCTATTCCTG
AGTT T
TTGAT!
22620
1870 1880 1890 1900 1910 1920 1930

CCAAGCTTAGTTTGCTCCGCCATTCGAACCCAAACACAGATCTCCTGCTTTGTGGCGCTGCACATGCTCA

TGCTCT: TTT
22630
1940 1950 9960 1970 1980 9990 11000
acc ACTGGA GTGACCATGC
AC AGAT A
ACTAGAT:
92640
91010 91020 11030 11040 91050 11060 11070
GGACGTACGK AATCC
11080 11090 91100 91110 91120 91130 91140
rc GCTGGAC ACGCTGCTCTACTCCTTCGE CTCATCCGGGCCA
11150 91160 91170 11180 91190 91200 11210
CAATGCGGTAGATGTTATGGATATGARAGCATT
91220 91230 91240 91250 91260 11270 11280
TACATACTAAAATCCTCCCTTTGCCAG] cc CGGTGCTTC
TGCTTCTGG
TGCTTCT
092650
11290 91300 91310 11320 91330 91340 11350
TCTCCATCAGCATGAACC 'GGTGCAACC:
GA
11360 91370 91380 11390 91400 91410 11420
'GCCCTGAACACCGCCATC 'CTGGTCCATTCCATTC
TTCCTGGT CA TCC CAGGA CTG
TTCCTGGTACACTCCTGCCAGGAA-~-~CTG
92660 22670 22680
11430 91440 91450 11460 91470 91480 11490
CTGCATCGTTTACAGCCGACATTGAAGTACTAAGTACCGAACCTCCATAATCAAGGTTTTAAGAACAAAA
CTGCATCGTTTACAG ATTGAA ATA TCAA AA A AR
CTGCATCGTTTAC. AR TATTC. AATAGTTGAA
22690 22700 22710 22720



11500 11510 11520 11530 11540 11550 11560
AAAAAAAAAACCCAATCGATATATGCAGCTTCCTCCACATCGAATCAATAAAAAAAATGCGC-TAGAATT
AR ACCATGA T CAG TT CTCC CA CGAATCAATAAAAA TGCGC TAG TT

TACGAACCTACACAGTTGAGGTTCACAG-TTTCTCCTCAGCGAATCAATAAAAA-~~TGCGCATAGGCTT
22730 22740 22750 22760 22770 2780 22790
11570 11580 11590 11600 11610 11620 11630

TTATGTAATTTGATTTTTATTCAAACAATTTGCTTTCATTTGGTTGGTTGGTTTCCTTTTTTTCTTTTCT

TT TGTAATTTGATTTTTATTCAAACAATTTGCTTTCATTTGGTTGGTTGGTTT TTCTTTTCT

TTGTGTAATTTGATTTTTATTCAAACAATTTGCTTTCATTTGGTTGGTTGGTTT——~——~~ TTCTTTTCT

22800 22810 22820 22830 22840 22850
11640 911650 11660 11670 11680 11690 11700

CATTTTGTTTGTTTGTCGCTTATTTGAGTGTTGACTGCAGTTCAGGAAAGGCATTTTTTAACGTTCCTCG

CATTTTGTTTGTTTGTCG TTATTTGAGTGTTGACTGCAGTTCAGGAAAGGCATTTT AACGTTCCTCG

CATTTTGTTTGTTTGTCGTTTATTT! TGTTGACTGCAGTTCAGGAAAGGCATTTT--AACGTTCCTCG
22860 22870 22880 22890 22900 22910 22920

11710 11720 11730 11740 11750
AAACTAGTGGCTAAACGTTAAACTAAATACATCAAATGAGTT: ~CTTTCTGTGTGT
AAACTAG GGCTAAACGTTAAACTAAATACATCAAATGAGTT CT TCT TGTGT
AAACTAGGGGCTAAACGTTAAACTAAATACATCAAATGAGTTGTTTTCGGTTATGTTTCTCTCTCTGTGT

22930 22940 22950 22960 22970 22980 22990

11760 11770 11780 11790 11800
A —————————— TTTGTGTGTGTGTGTGTTTTTT———————=~ TTTTGATAAATATTGAAAGACAAACGAC
T TGTGTGTGTGTGTGT T T TTT G TAAATAT GAAA CAA AC
ATGTGTAAGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATATGTGTGTGGGCTTTAGTTAAATATGGAAAACCAA———AC
23000 23010 93020 23030 23040 93050

11810 11820 11830 11840 11850 11860 11870
GCTCGGTGCTTGAAATCGCCAGTTCTGGTTTTTTTTTTTCAAAACTGACGTTTTCAAAAAAACCGCACAG
GCTCG TGCTTGAAATCGCCAGTTCTGGT TT CAAAACTGA GTTTTCAAAAA CCGCA AG
GCTCGATGCTTGAAATCGCCAGTTCTGGTH TTCCAAAACTGAGGTTTT 'CGCAGAG
23060 23070 23080 23090 23100 23110 23120

11880 11890 11900 11910
TTTC: 'TCGAGATGTGAAGCTGCGGCAAA-CAAT
TTTC GCTCGAGATGTGAAGCTGCGGCAAA C AT
TTTCGCAGTCGTTGCCCTGCCCTGGTACATCAAATGTATTGCTCGAGATGTGAAGCTGCGGCAAAACGAT
23130 23140 23150 23160 23170 23180 23190

11920 11930 11940 11950 11960 11970
CTCAAAACCAAAGTAAACGCACATCCTTCCTTCT-TACCGCCA-TTCACTCATTC—~--~ ATATATCCTC
CTCAA ACCAAAGTAAACGC C TCCT CT C TA C CCA TTCACTC T C ATATATC TC
CTCAAGACCAAAGTAAACGCTCCTCCTAACTCCACTAACTCCACTTCACTCTTCCATACAATATATCATC

23200 23210 23220 23230 23240 23250 23260

11980 11990 12000 12010 12020 12030 12040
TTTTGTGT ACTAACTTTT TTCTTTTTTTTTTTTTCTTAGCGTTTTGCTTGCAACTTATGT
TTTTGTGT ATA A CTAAC TTTAGG TTTTTTT TT GCGTTTTGCTTGCAACTTATGT
TTTTGTGT-~ATAAATCTAACGTTTAGG========~ TTTTTTTGTTTGCGTTTTGCTTGCAACTTATGT

23270 23280 23290 23300 23310

912050 12060 12070 12080 12090 12100
ACTTAGAATTAGTTTCAGGGGATTA CTATAAATCTTAGTH 'GTTTTG
ACTTAGAATTAGTTTCAGGG ATTAG GGGAAAACTATAAATCTTAGTGGATATACGTGTT
ACTTAGAATTAGTTTCAGGG-ATT CTATAAATCTTAGT GTGTT---
23320 23330 23340 23350 23360 23370 23380

12110 12120 12130 12140 12150 12160 12170
TTAGCCCAGTTTAGTTGGTAATTGATTTATCATAC 'GTTACTAATTACTCCGATTACTCGC
AGCC TTAGTTGGTAATTGATTTATCATACGATAG TACTAATTA TCCGATT CTCGC
—-AGCCAGAGTTAGTTGGTAATTGATTTATCATACGATAG-—————~' TACTAATTATTCCGATT-CTCGC
23390 23400 23410 23420 23430 3440

12180 12190 12200 12210 12220 12230 12240
CCTATTATGGACTTTTTTCTTGTAGACTCGCCCTCGCGAATAATCATTTGATTACCACCATGGAGATAAT
CCTATTAT GACTTTT TTGTAGACTCGCCC C C AATC G T ACCA TG AAT
CCTATTATAGACTTTT———TTGTAGACTCGCCCCCTCCGG—AATC————GGTCACCAT——TGCAGATAAT

23450 23460 23470 23480 23490 23500

12250 12260 12270 12280 12290 12300 12310

GGTGGATTTTCGAGGGCTAGCACATTTT! AGGTAATTTCATCTTGCTTTTCGTACTTGGATGCGGTA
GGTGGATTTTCGAGGGCTAGCACATTTTGGTAAGGTAATTTCATCTTGCTTTTCGTA TTGGATGCGGTA
GGTGGATTTTCGAGGGCTAGCACATTTT! AGGTAATTTCATCTTGCTTTTCGTA-TTGGATGCGGTA
23510 23520 23530 23540 23550 23560 23570
12320 12330 12340 92350 12360
CCTTGAAGGTCCGCTCTGGCCTGACTTGA=— === == == === ——m e o TCTCCGCTAGCAAATCG---~—
CCTT AAGGTCCGCTCTGGCCTGACTTGA TCTCCGCTAGCAAATC
CCTTTAAGGTCCGCTCTGGCCTGACTTGACTTCTCCATCTCCATTTTCATCTCCGCTAGCAAATCTTCAC
23580 23590 23600 23610 23620 23630 23640
2370 12380
~TAGTCTTCACTTAGGATCT:

TAGTCTTCACTTAG ATCT
TTAGTCTTCACTTAGAATCTAATAAATAAATGTTTCTTGGTTTTGTTTTCATTGTTTTTGTTGTTCTTCT
23650 23660 23670 23680 23690 23700 23710

CATTTTCTTGTTTTCTGGTTTTTTTTTGTTGTGTGTTTGTGTTTAGAATTTTTCTGCTTGCTTTGAATCC
23720 23730 23740 23750 23760 23770 23780

GTTCACATTCATCCGTTTTGTTCTCTGCTTAATGCAAAGCTTACTCGCCATTTATCAGTTATTTATTTAT
23790 23800 23810 23820 23830 23840 23850

AA

AA
TATGTTTTGTATATAATTAATTGTTGGTATAATGCAGTCTTTACGGCAAAACAAAAA
23860 23870 23880 23890 23900 23910



5f)

CG32712:melanogaster (above), erecta (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

120 130 140 150 160 170
GTTCGGTAGTTTCCCTAAGAAATGC-~~TCCACAAGTTGACTAATTTTAAAGCCACATACATCCAGCCAC
GTTCGGTAGTTTCCCTAAGAAATGC TCCA TTGACTAATTTTAA GCCACAT CATCCAGCCAC
GTTCGGTAGTTTCCCTAAGAAATGCAAATCCAATTATTGACTAATTTTAATGCCACATGCATCCAGCCAC

210 220 230 240 250 260 270

180 190 1100 1110 1120 1130 1140
ACGTACACCAAATCCACGCATCGTCATTGTATGAATAAGCTGCATTTAAGTCACCAAAACATTTGTAAAA
AC TACAC AAATCCACGCATCGTCATTGTATGAATAAGCTGCATTTAAGTC CCAAAACATTTGTAAAA
AC-TACACAARATCCACGCATCGTCATTGTATGAATAAGCTGCATTTAAGTCGCCAAAACATTTGTAAAA

280 290 2100 110 2120 2130

1150 1160 1170 1180 1190 1200 1210
TAAAACTGTTTACCGCCCGCTCCGAGCGAGAATCCAGCTGAAATACCTCCGATTGCATGGGTAAAGTGGA
TAAAACTGTTTACCGC TCCGAGCGA AATCCAGCTG AAT CCTCC ATTGCATGGGT AAGTGGA
TAAAACTGTTTACCGC—----TCCGAGCGAAAATCCAGCTGCAATGCCTCCAATTGCATGGGTGAAGTGGA

2140 2150 2160 2170 2180 2190 2200
1220 1230 1240 1250 1260 1270 1280
TCCAGGTGACAGACGCGCTGCATACCCTGTTATACTATGTTATTCAGT T ACACACTC
TC AGGTGACAGAC CGCTGCATACCCTGTTATACTATGTT TTCAGT A A ACA AC
TCTAGGTGACAGACACGCTGCATACCCTGTTATACTATGTTTTTCAGTCA= == ======~, AAACAGAC--
2210 2220 2230 2240 2250 2260
1290 1300 1310 1320 1330 1340 1350

AAATAACCACGCACAAACT---ATACTAAATTTGAGAGTCAGACATGAACTAGTTATTTT-ATGACATTA

A CCACGCACAARA T  ATACT AA T GAGA TCAGACATGAACTAGTTATTTT AT ACATTA

—---AGCCACGCACAAAATAAGATACTTAAGTCGAGAATCAGACATGAACTAGTTATTTTTATAACATTA
2270 2280 2290 2300 2310 2320

360 1370 1380 1390 1400 1410 1420
AGACCATTGAAAGGAGTTGGCTGTTTTGTTGTTTAAATCCTACTAAACTGTAAAACTATATATTAGTTTA
AGA CATTG AAGGAGTTG CTGTTTTGTT AAATC T CT AA TGTAAAACT T AT A T
AGAGCATTGGAAGGAGTTGACTGTTTTGTTA-~~AAATCTTTCTGAAATGTAAAACT-TGAATGATAT -~
2330 2340 2350 2360 2370 2380 2390

1430 1440 1450 1460 1470 1480
ATAATCTGAGATTATTGATATAGACATGTACTCTTAATGTTTCGATATTTTTCAAAACGATAACAA-~~~
ATCTGAGATTAT GATAT ATGTACTC TA TGTTT AT TT TT AAAA A A CAA
—--ATCTGAGATTATGGATATT---ATGTACTCATACTGTTTAAATGTTGTTTAAAAACAAAGCAACCCT
2400 2410 2420 2430 2440 2450

1490 1500 1510 1520 1530 1540 1550
—-AAT----ATTGCAGATAGG-GAATCAGTTAAAATACTTCAGTTTTCCGACTAACGACCAATTGTTTTT

AT A A AT G GAATCAGTTAAAATACTT TT TCCGACTAACGACCAAT GTT T
TCATTGTCAACCAAACATTGTCGAATCAGTTAAAATACTT---TTATCCGACTAACGACCAATCGTTCCT

2460 2470 2480 2490 2500 2510 2520
1560 1570 1580 1590 1600 1610 1620
TCCAGTGATGAATCTAAAAATTGAAGTAGTATCCCCCATAGAAATGATTTTTGTAAAATTATGAACTCTG
TC AGTGATGAATCT AAATT A TAG ATC TGATTTTTGTAAA CT TG
TCGAGTGATGAATCTTGAAATTTTATTAGCATCTT: TGATTTTTGT, TTTG
2530 2540 2550 2560 2570
1630 1640 1650 1660 1670 1680 1690

AATTATGTGAAATATAGTGGTCAGATGCTGAGTAAAAAACGTGCCGTAGTCCATTA-TTTAGCTATATAG

AATTATGTGAAATATAGTGGTCAGATGC AGTAAA AA GTGCCGTAG CCATTA T AGCTATA AG

AATTATGTGAAATATAGTGGTCAGATGCAAAGTAAAGAAAGTGCCGTAGCCCATTACTCCAGCTATAAAG
2580 2590 2600 2610 2620 2630 2640

1700 1710 1720 1730 1740 1750 1760

AGCAAGAAGTGGGCTGCCCACTGCAAGTTAATCTTCAGCAGACCGGCAGTCTTT

GGTA AGTAGAGC AGAAGTGGG
GGTATC AGTAGAGCGAGAAGT
2650 2660 2670
1780 1790 1800 1810 1820 1830
GGCTTCGACTCGGTGGAGCACAATGTGGAAGAGCCTGGGACTCGGTTGCGGTCTACTTTCTCTTGGCGCC
G GCC
TGCC
1840 1850 1860 1870 1880 1890 1900
TTCGTGAGTTCCTAGCTTCTAGTTTCTATTCCTGCCAAGCTTAGTTTGCTCCGCCATTCGARCCCARACA
TTCGTGA TTC CT TTCCTGCC A GCTC GCC
TTCGTGAATTC——————=—==—=~ CTGTTCCTGCCC TCTGCC
2680 2690 2700
910 1920 1930 1940 1950 1960 1970
CAGATCTCCTGCTTTGTGGCGCTGCACATGCTCAAC ACATCGAACTGGACGCCTCCGTTG
AGAT TCAA
-AGAT TCAA
2710
1980 1990 11000 1010 11020 11030 11040
ACGTGACCATGCA CGACAA GTACGC GTTGGCAA
ARA A TTG AR
A T AA
2720
11050 11060 11070 11080 11090 11100 11110
GGATGCAGCGCATC GC ACGCTGCTC
1120 11130 11140 1150 11160 11170 11180
TACTCCTTCGCGACCA AGTAC ACCT
1190 11200 11210 11220 11230 11240 11250

CCAATGCGGTAGATGTTATGGATATGAAAGCATTTACATACTAAAATCCTCCCTTTGCCAGATGATGCTG

11260 11270 11280 11290 11300 11310 11320
CCTGCTATC TC TGCTCTC ACCATTCCCGG
11330 11340 11350 11360 11370 11380 11390
AcC CCACTTGTAC ‘GCCCTGAACACC
11400 11410 11420 11430 11440 11450 11460
GTTCTTCCTGGTCC. TGCTGCTGCATC CATTGAAGTACTAAGTA
11470 11480 11490 11500 11510 11520 11530
CCGAACCTCCATAATCAAGGTTTTAAGAACAAAAAAAAAAAAAACCCAATCGATATATGCAGCTTCCTCC
CGAACCTCCA AAT AAGGTTT AG AA AACCCA TTC T C
—-CGAACCTCCAAAATTAAGGTTT A CCAT: TTCGT-C
2740 2750 2760 2770
11540 11550 11560 11570 11580 11590 11600

ACATCGAATCAATAAAAAAAATGCGC-TAGAATTTTATGTAATTTGATTTTTATTCAAACAATTTGCTTT



AC CG ATCAATAAAAAA TGC C TAG  TTTATGTAATTTGATTTTTATTCAAACAATTTGCTTT
AC--CGTATCAATAAAAAA--TGCACATAGGC-TTTATGTAATTTGATTTTTATTCAAACAATTTGCTTT

2780 2790 2800 2810 2820 2830
11610 11620 11630 11640 11650 11660 11670
CATTTGGTTGGTTGGTTTCCTTTTTTTCTTTTCTCATTTTGTTTGTTTGTCGCTTATTTGAGTGTTGACT
CATTTGGTTGGTTGGTTT TT TTTTCTCATTTTG TTGTTTGTCG TTATTTGAGTGTTGACT
CATTTGGTTGGTTGGTTT TTATTTTCTCATTTTGCTTGTTTGTCGTTTATTT TGTTGACT
2840 2850 2860 2870 2880 2890 2900
11680 11690 11700 11710 11720 11730 11740

GCAGTTCAGGAAAGGCATTTTTTAACGTTCCTCGAAACTAGTGGCTAAACGTTAAACTAAATACATCAAA
GCAGTTCAGGARAGGCATTTT AACGTTCCTCGAAACTAG GGCTAAACGTTAAACTAAATACATCAAA
GCAGTTCAGGAAAGGCATTTT--AACGTTCCTCGAAACTAGGGGCTAAACGTTAAACTAAATACATCAAA

2910 2920 2930 2940 2950 2960
11750 11760 11770 11780 11790
TGAGTT————==— == CTTTCTGTGTGTATTTGTGTGTGTGTGTGTTTTTTTTTTGATAAATAT
TGAGTT CT TCTGTGTGT T TGTGTG G TTTTG TAAATAT
TGAGTTGTTTTCGGTTATGCTTCTCTCTGTGTGTCTGTGTGTGGGC~———=——==—~" TTTTGTTAAATAT
2970 2980 2990 21000 21010 21020
11800 11810 11820 11830 11840 11850 11860
TGAAAGACAAACGACGCTCGGTGCTTGAAATCGCCAGTTCTGGTTTTTTTTTTTCAAAACTGACGTTTTC
TGAA CAA A GCTC GT T GAAATCGCCAGTT TGG T TT CAAAACTG GTTTTC
TGAATACCAA---AAGCTCAGTT-TCGAAATCGCCAGTTTT! TGTTCC AC TTTT
21030 21040 21050 21060 21070 21080
11870 11880 11890 11900 11910 11920
ARAAA-AACCGCACAGTT-TCGC-———————~ TCGAGATGTGAAGCTGCGGCAAACAATCTCAAAACCAA

AAAAA A C CAGT T GC TCGAGATGTGAAGCTGCGGCAAACAATCTCAAAACCAA
AAAAAGAGTTTCGCAGTAGTAGCCCTGGTACATCGAGATGTGAAGCTGCGGCAAACAATCTCAAAACCAA
21090 21100 21110 21120 21130 21140 21150

11930 11940 11950 11960 11970 11980 11990
AGTAAACGCACATCCTTCCTTCTTACCGCCATTCACTCATTCATATATCCTCTTTTGTGTGTATATAACT
AGTAAACGC C TCC T CT C TACC C ATTCACT T CATATAT CT TTTT GTGTATA A C

AGTAAACGCTCCTCCAT-CTCCATACCACTATTCACTTCTCC. TCTTTTTTTCGT AATCG
21160 21170 21180 21190 21200 21210 21220
12000 12010 12020 12030 12040 12050 12060
CTTTTAGGTTCTTTTTTTTTTTTTCTTAGCGTTTTGCTTGCAACTTATGTACTTAGAATTAGTTTCAG
AACTTTTAGGTT TTTTTT GCGTTTTGCTTGCAACTTATGTACTTAGAATTAGTTTCAG
AACTTTTAGGTTTTTTTTT TTTTGCTTGCAACTTATGTACTTAGAATTAGTTTCAG
21230 21240 21250 21260 21270 21280
12070 12080 12090 92100 12110 12120 12130
GGGATTAGGGGAAAACTATAAATCTTAGTGGATATACGTGTTTTGTTAGCCCAGTTTAGTTGGTAATTGA
GG ATTA GGGAAAACTATAA TCTTAG GGATATACGTGTT AG CCAG TTAGTTGGTAATTGA
GG-ATTA-GGGAAAACTATAATTCTTAGCGGATATACGTGTT-~~~~. -AG-CCAG-TTAGTTGGTAATTGA
21290 21300 21310 91320 21330 21340
12140 12150 12160 12170 12180 12190 12200
TTTATCATACGATAGATAGTGTTACTAATTACTCCGATTACTCGCCCTATTATGGACTTTTTTCTTGTAG
TTTATCATACGATAG TACTAATTA TCCGATT C CGCCCTATTAT GACTTTT  TTGTAG
TTTATCATACGATAG-—————~' TACTAATTATTCCGATT-CACGCCCTATTATAGACTTTT---TTGTAG
21350 21360 21370 21380 21390 21400
12210 12220 12230 12240 12250 12260 12270
ACTCGCCCTCGCGAATAATCATTTGATTACCACCAT T TTTTCGAGGGCTAGCACAT
ACTCGCCC C GAAT CCACCATGGAGATAATGGTGGATTTTCGAGGGCTAGCAC T
ACTCGCCCACCTGAATCCC: CACCAT ATGGTGGATTTTCGAGGGCTAGCACGT
21410 21420 21430 21440 21450 21460
92280 12290 12300 92310 12320 12330 912340

TTTGGTAAGGTAATTTCATCTTGCTTTTCGTACTTGGATGCGGTACCTTGAAGGTCCGCTCTGGCCTGAC
TTTGGTAAGGTAATTTCATCTTGCTTTTCGTA TTGGATGCGGTACCTT AAGGTCCGCTCTGGCCTGAC
TTTGGTAAGGTAATTTCATCTTGCTTTTCGTA-TTGGATGCGGTACCTTTAAGGTCCGCTCTGGCCTGAC

21470 21480 21490 21500 21510 21520 21530
92350 12360 12370 12380
TTGATCTCC—————— GCTAGCAAATCGTAGTCTTCACTTAGGATCTAA

TTGATCTCC GCTAGCAAATC TAGTCTTCACTTAGGA CTAA

TTGATCTCCATCACTGCTAGCAAATCTTAGTCTTCACTTAGGAGCTAA

21540

21550

21560

21570

21580



59)

CG32712:melanogaster (above), ananassae (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

11180 11190 11200 11210 11220 11230 11240
GCCGCCGTGCTCTTCTCTTCGTAAAACGTTGTGATGCAATTTT~GT~~TGTTTTCATGTCTAAAAGTGAA
GCCGCCGTGCTCT C T A AC TTGTGATGCAATTTT GT TGTTTTCA G CTAAAAGTGAA
GCCGCCGTGCTCTC——~~~ CCTGAGACATTGTGATGCAATTTTTGTTGTGTTTTCAGGCCTAAAAGTGAA
210 220 230 240 250 260

11250 11260 11270 11280 11290 11300 11310
AGTTGCCACTGATAAGAGGCAGTAGACTGAGACTCCGACGTAAAATTTATCCGTGGTGACCCCGTTTCGT
AGTT CCACTGATAAG G A T AC GAG CCGA GT T AC T GT T G
AGTTTCCACTGATAAGCAG-ACTCCAC; 'CGAGGTTG--TCGAGCTTTCGT——————~" TTGGGA

270 280 290 2100 2110 2120

11320 11330 11340 11350 11360 11370 11380
GTCAGCCAGGCGACGAGGCCAGCGTTTGGACCAGCCCCCAACT-GAAACCAGCCGTTCTGCATCTGCATT
GTCA C AG GA AG CAGC G A CAGC C ACT GAAA GCC A T TT
GTCA-CAAGCGGAGAAGAGCAGCA---GCAGCAGCAACAGACTAGAAAAGCGCCAAAGAAAAGTTTGGTT

2130 2140 2150 2160 2170 2180

11390 11400 1410 11420 11430 11440
CCAAAGGGCGGCCGCACA-TGGAGCGCAG-GGTCAAAGC--CGCGCCAGAAAAC--~-CAAAACCAAGATA
AAA G CG G A A TGGAG GCA G TCAAAG C C CCAGAAA C A CAGA
GGAAAAGTCGAGGGAAAACTGGAGGGCATAGTTCAAAG \CACTCCAGAAACGTGACGCACACATGAAT

2190 2200 2210 2220 2230 2240 2250

11450 11460 11470 11480 11490
G- CACCCGCCGATGAGCGGGCATCGAGGAG~ TGGGCGCGGAGGT~
G CA CC TG C G AT G G AG TGG CG GG
GATTTTGAAGGGCATTGATTCATCCCGTTTTGGT 'GCAGCCAATGCCTGGTCGGCTGGGCA
2260 2270 2280 2290 2300 2310 2320

11500 11510 11520

TAACCTC ACAAGCACAATCCG-—--CAGCATC

CTAACCTCAAA GCACAA CAATCCG CA T

CCCAACTGGGCACTCATTCGGGAGGCCTAACCTCAAACCGC. \GGCACAAATCCAATCCGGCACAAAGTG
2330 2340 2350 2360 2370 2380 2390

11530 11540 11550 11560 11570 11580
AGCACACAACGAATCCTTG-CTATTC---~~~ ACACCATTCCCTATCTCGATTCCGAAGTATTC-ACAG-
A CA AACG A C TT C ATTC AC CCATTCCC CG TCCG A C A AG
ATATCA-AACGCAACGTTCCCAATTCCACTCAACTCCATTCCCGCCTCCGCCTCCGCCCCACACTAAAGT

2400 2410 2420 2430 2440 2450 2460

11590 11600 11610 11620 11630 11640 11650
GATCCAAG-GCGTAGTCATCATAGCCGCAGGATGCAGCGCGTCATGCCGGCGTCCTGGAGCAGCGGGGGC
G TCCAAG G G GT A CA CG AGGATGCAGCGC T ATGCC GC CCTGGA CAG GG GGC
GTTCCAAGAGTGAGGTGACCA----CGAAGGATGCAGCGCATTATGCCCGCCACCTGGACCAGTGGTGGC

2470 2480 2490 2500 2510 2520 2530
11660 11670 11680 11690 11700 11710 11720
AGCCTGCTGCCCTTTCGCGTTTCCACCACCACAAAGGTGAGCCTAGCTAACTTAAGTACCCAGAACTTTC
GCCT CTGCCCTTTCGC T TCCACCACCACAAAGGT GCCTAG TA ACCAACT
GGCCTCCTGCCCTTTCGCATCTCCACCACCACAA. ' TAGGCCTAGATA TCATATCCTAG
2540 2550 2560 2570 2580 2590
11730 11740 11750 11760 11770 11780 11790

ACGAAACACCCTCCAAATCCCCAC-~~Ci TTGTGCTCTTCTCACTGACCGCCGGCGTGGCCCTAATGA

AC A CCCTC AA cCCCC C CAGGTTGT TCTTCTC CT ACCGC GG GTGGCCCT ATG

ACCTAGC-CACTCTAATCCCCCTCTTGCAGGTTGTCTTCTTCTCGCTAACCGCTGGAGTGGCCCTGATGG
2600 2610 2620 2630 2640 2650 2660

11800 11810 11820 11830 11840 11850 11860
GCGTACTCTCCCGATTTCTGCGACGTCGCAAGCCACCGCGTCCGCCTCGTCGAGCCAGGAAGTACACGGG
GCGT CTCTC CG TT CTGCG CGTCG AAGCC CCGCGTCC CC CG CG GCCAGGAAGTA AC GG
GCGTGCTCTCGCGCTTCCTGCGCCGTCGGAAGCCGCCGCGTCCACCGCGCCGGGCCAGGAAGTATACAGG

2670 2680 2690 2700 2710 2720 2730

11870 11880 11890 11900 11910 11920 11930
TCGGCGCAACCGCAACAGCATGCGCAGTCCAAACGATCTAATCTCGATAGCCGGATCTAAGGCCTCGGCC
CG CGCA CCGCAACAGCATGCGCAGTCC AACGATCT AT TC ATAGCCGG TC AAGGCCTCGGCC
ACGTCGCACCCGCAACAGCATGCGCAGTCCCAACGATCTGATATCCATAGCCGGGTCCAAGGCCTCGGCC
2740 2750 2760 2770 2780 2790 2800

11940 11950 11960 11970 11980 11990 12000
AGATCH CTGT TCCACACTGGCCTACTCGGATCGCCTGTCCATGGCGTCCGGCTCGATTG
AGATC GG AG CC GT GGCTCCAC T GCCT CTC GATCGCCTGTCCATGGCGTC GG TCGATTG
AGATCCGGCAGCCCAGTCGGCTCCACGATAGCCTTCTCCGATCGCCTGTCCATGGCGTCGGGTTCGATTG
2810 2820 2830 2840 2850 2860 2870

12010 92020 12030 12040 912050 12060 12070
GCGTTGGTGTATTGGGCGTACAAAATGCCGGTCCTGGCAGCTCGGTAGTCACACAACTGACGGCCCAACA
G G GGTG TG GT CA AATGC GG TGGCA TC GT GT A CAACTGACGGCCCA CA
GAGCGGGTGCTCTG---GTCCAGAATGCTGG---TGGCACGTCCGTGGTGATGCAACTGACGGCCCAGCA
2880 2890 2900 2910 2920 2930

12080 12090 12100 12110 12120 12130 12140
GTTGGGCATGATGGGCATGGAGGCACTGGACACAGTGATCAACTTCTGGGAGGATGCCCTGGCGGCACAC
TGGGC T ATGGGCATGGAGGCACT GACAC GTGATCAACTTCTGGGA GA GCCCTGGCGGCACAC
ACTGGGCGTTATGGGCATGGAGGCACTAGACACGGTGATCAACTTCTGGGAAGACGCCCTGGCGGCACAC
2940 2950 2960 2970 2980 2990 21000

92150 12160 12170 12180 12190 12200 12210
TACTCGCCCGGCGGTTTGCCCGCCCTGTTGACCACGGCGGAGGACTCCGAGTTCTGTCGCGAGATCCAAA
TA TC CCCGGCGG TGCCCGCCCTG TGACCAC GC GAGGACTC GAGTTCTG CGCGA ATCCA A
TATTCACCCGGCGGACTGCCCGCCCTGCTGACCACTGCCGAGGACTCGGAGTTCTGCCGCGAAATCCAGA
21010 21020 21030 21040 21050 21060 21070

12220 12230 12240 12250 12260 12270 12280
ACCTGCTGGAGATGGCCTACACGCTGCAGGAGCAGAGCGAACTGCTCTTCCTGGACCAGCGATCGGTGCT
ACCTGCTGGAGATGGCCTACACGCTGCAGGAGCAGAGCGA CTGCT TTCCT GACCAGCG TCGGTGCT
ACCTGCTGGAGATGGCCTACACGCTGCAGGAGCAGAGCGAGCTGCTGTTCCTCGACCAGCGTTCGGTGCT

21080 21090 21100 21110 21120 21130 21140

12290 12300 12310 12320 12330 12340 12350
GTTCCGCGAGGAGCATTCCATTGACGAGGCCGAGGAGGAGGCGGGCGAGGCCGATGACGATCGGCGGTCA
GTTCCGCGAGGAGCATTCCATTGACGAGGCCGAGGAGGA G C A C GA GACGATCGGCGGTC
GTTCCGC ATTCCATTGACGAGGCCH CGCCAACACGGACGACGATCGGCGGTCG
21150 21160 21170 21180 21190 21200 21210

12360 12370 12380 12390 912400 12410 12420

CGCAAATCGGGCAGCGTTCTCAGTCGCGCTGGTTCCGATCCGAACTTTGATTCCGCGGAAAGCTTTGCTT
G AAATCGGGCAG GT T AG CG GCTGGTTCCGATCC AA TT GATTC GC GA AGCTT GC T
AGAAAATCGGGCAGTGTCTTGAGCCGAGCTGGTTCCGATCCCAATTTCGATTCGGCCGAGAGCTTCGCCT

21220 21230 21240 21250 21260 21270 21280
12430 12440 12450 12460 12470 12480 12490
CCGCTCTCGACCAGGTGGCGGATCTGCGTGAGTTCGATGGCTTTATT \CCTCGTACGA.

CCGC CT GACCAGGTGGC GATCTGCG GAGTTCGA GGCTT AT GAGAC TCGTACGA GAGTATCC
CCGCCCTGGACCAGGTGGCCGATCTGCGGGAGTTCGAGGGCTTCATCGAGACTTCGTACGAGGAGTATCC

21290 21300 21310 21320 21330 21340 21350

12500 12510 12520 12530 12540 12550 12560
GCTATTCCAGAGTGCACTGAAGCATCACGAT ACGGTGCCGTGTCGTACCATTCGGGC TT
GCT TTCCAGAG GC CT AAGCATCA GATGAGTACACGGTGCCGTG CG ACCATTCGGGCGGA TTG
GCTCTTCCAGAGCGCCCTCAAGCATCATGAT! ACGGTGCCGTGCCGCACCATTCGGGCGGACTTG
21360 21370 21380 21390 21400 21410 21420

12570 12580 12590 12600 12610 12620 12630

ATGCACTGCAGCACCGATACCGAATACCTGGCCAAGCTGCACTGCGTTCGGTT CTTTCAGTTCCTCT
ATGCACTGC CA CGATAC GA TA CTGGC AAGCTGCACTGCGT CG TGGCCTT CAGTT CT T
ATGCACTGCGACAGCGATACGGAGTATCTGGCGAAGCTGCACTGCGTCCGACTGGCCTTCCAGTTTCTGT
21430 21440 21450 21460 21470 21480 21490

12640 12650 12660 12670 12680 12690 12700
TCAAGGATCCCGCTGTGGGCCAGTGGATCTGCGATGCTGGTCGGCAGATTCTCACCGATCTGCTTTGTCT
TCAAGGA CCCGC GT GGCCAGTGGATCTGCGATGC GG GGCA AT CTCAC GA CTGCT TG CT
TCAAGGACCCCGCCGTCGGCCAGTGGATCTGCGATGCCGGCAGGCAAATACTCACGGACCTGCTATGCCT
21500 21510 21520 21530 21540 21550 21560



12710 12720 12730 12740 12750 12760 12770
GGGCGATAAGGATACCAAGGAGTTTCTTGTGGGCTACGAGGACATGGTGAACTATCTGCACGATAGCAAC
GGCGA AAGGA ACCAAGGAGTT CT GTGGGCTACGAGGACATGGT AA TATCTGCACGA CAAC
CGGCGACAAGGACACCAAGGAGTTCCTGGTGGGCTACGAGGACATGGTCAATTATCTGCACGACTCCAAC
21570 21580 21590 21600 21610 21620 21630

12780 12790 12800 12810 12820 12830 12840
AACTGGCCCTGCATCCAAATGGAGCTGGAGCAGCGCAATGTCAAGGCGATGACCTTCTACGATATCTGTT
AACTGGCCCTGCATCCA TGGAGCTGGAGCAGCGCAA GTCAAGGC ATGAC TTCTACGA ATCTGT
AACTGGCCCTGCATCCAGCTGGAGCTGGAGCAGCGCAACGTCAAGGCCATGACGTTCTACGACATCTGTC
21640 21650 21660 21670 21680 21690 21700

12850 12860 12870 12880 12890 2900 12910
TGGACTTCATTATCCTCGATTCGTTCAAGGATCTTGATGCTCCGCCTGCCAGCGTAACAGCGGTTGTCCA
TGGACTT ATTATCCT GATTCGTTCAAGGATCT GATGCTCCGCC GCCAG GT AC GC GT GT CA
TGGACTTTATTATCCTTGATTCGTTCAAGGATCTGGATGCTCCGCCGGCCAGTGTTACGGCCGTCGTTCA

21710 21720 21730 21740 21750 21760 21770
12920 12930 12940 12950 12960
AAATCGCTGGCTATCCAACGGATTCAAAGAGACGGTAGGTGG~~~TAAACT~~TAG-CTTTAG= ==~~~ G
AATCG TGGCT TCCAA GGATTCAA GAGACGGTAGGT TA ACT TAG C T AG G
GAATCGATGGCTGTCCAATGGATTCAAGG 'TCT" 'TTCTAGACCTCAGACTTGTG
21780 21790 21800 21810 21820 21830 21840
12970 12980 12990 13000
TCTAGG= === === === === CAAAATGTTAAG-——=—==—~ CCCTATGGT—————~ CTTTTG-----
TC GG CAAA TGT AA C CT TGGT CTTTTG
TCACGGTCGCCAGTTTTGTTTATCAAACTGTGAACACCTGCTCCCTCTCTGGTGACTTACTTTTGATGAA
21850 21860 21870 1880 21890 21900 21910
13010 13020 13030
TTCC: 'ATTAACAACAGCCGTGTGGTCGGTGCT
ATTCC AGGC T AC AC GC GTGTGGTCGGT CT
ATTTATAATCTAACCAGCTGATTGACTTTCATTCC CCTGACCACCGCGGTGTGGTCGGTACT
21920 21930 21940 21950 21960 21970 21980
13040 13050 13060 13070 13080 13090 13100

GAAGGCAAAGAAACGGATGCTTAAGTTCCCCAACGGGTTCATGTCCCACTTTTACGTGATATCCGAGCAG
GAA GC AAGAA CGGATGCT AAGTTCCCCAACGG TTCATGTC CACTT TA GT ATATC GA CAG
GAAAGCCAAGAAGCGGATGCTCAAGTTCCCCAACGGCTTCATGTCGCACTTCTATGTAATATCGGAACAG
21990 22000 22010 22020 22030 22040 22050

93110 13120 13130 93140 13150 13160 13170
ATATCACCGCTAATGGCCTGGGGCTTCTTTGGACCCAACGAGAACTTGCGCGACATCTGCCACTACTTCC
ATATCACCGCT ATGGCCTGGGG TTCTTTGGACC AACGAGAA TG G GA AT TG CACTA TT

ATATCACCGCTGATGGCCT ATTCTTTGGACCGAACGAGAATCTGAGGGATATATGTCACTATTTTA
22060 22070 22080 22090 22100 22110 2120
13180 13190 13200 13210 13220 13230 13240

GAGAGGAGCTGCTCGCCTTTCTGGGCGACATCTTTAGCTTCCAAAAGAGCCGCTTCACGACCATCGAGGA
G GAG A TGCT GCCTT CT GG GACAT TT AG TTCCA AAGAGCCGCTTCAC ACCATCGAGGA

GGGAGCAATTGCTGGCCTTCCTTH ATATTCAGTTTCCAGAAGAGCCGCTTCACCACCATCGAGGA
22130 22140 22150 22160 22170 22180 22190
13250 13260 13270 13280 13290 13300 13310

ATTCTCGCAGGATGTGCTGCAGCACATGCAGACGCGCGTCAACAACATTGGCGTGAAATTTAGCCA- =~~~
TTCTC CAGGA GT CT CAGCACATGCAGACGCG GTCAACAA ATTGGCGT AAATTTAGCCA
GTTCTCCCAGGACGTCCTCCAGCACATGCAGACGCGTGTCAACAATATTGGCGTTAAATTTAGCCAATAG

22200 22210 92220 22230 22240 22250 22260
93320 13330 13340 93350 13360
————— GTAAC----=======TGGCGTTCACTT------TAGCTAGCCTTCTATCCATAC-TTCTTGGAC
TAA T CG T ACT T CTAG C TC T AT TT TGG
AGTTTATAAAATACTATATTTTTACGATTACTACGATCCTCCCTAGACATCCGTATATGTTTTAATGGTT
2270 22280 22290 22300 22310 22320 92330
13390 13400 13410
ATTTGGTT AGTTTCCCTAAGAA
TCCTCA T A TTTT CA A C ATTTG TT GGTAGTTTCCCTAAGA
TACCATCCAACCTAACCCACTTTTGTCACTATTTAGACTGTTCTATTTGATTTGGTAGTTTCCCTAAGAG
22340 22350 22360 22370 22380 22390 22400

13420 13430 13440 13450 13460 13470 13480
ATGCTCCACAAGTTGACTAATTTTAAAGCCACATACATCCAGCCACACGTACACCAAATCCACGCATCGT

AT CTCCACAAGTTGACTAATT TAA CCA TACA CCA A CCA T T
ATCCTCCACAAGTTGACTAATTCTAATACCAATTACAC-——=—===——— CCACAACCATCGTT--T
02410 92420 92430 02440 92450 22460

13490 13500 13510 13520 13530
CATTGT-ATGAATAAGCTGCATTTAAGTCACC-———=====———mmmm e AAAACATTTGTAAAATAAAA
CATTGT ATGA TAAGCTGCATTTAAG C CC AAAACATTTGTAAAATAAAA
CATTGTAATGATTAAGCTGCATTTAAGACGCCAAAAACGAAAAAAAATGAAAAACATTTGTAAAATARAA

22470 2480 22490 22500 22510 22520 22530
13540 13550 13560 13570 13580 13590 13600

CTGTTTACCGCCCGCTCCGAGCGAGAATCCAGCTGAAATACCTCCGATTGCATGGGTAAAGTGGATCCAG
CTGTTTACCG CG TCCGA C A AATCCAGCTG
CTGTTTACCGGACGATCCGATCTAAAATCCAGCT!

22540 22550 22560
13610 13620 13630 13640 13650 13660 13670
GTGACAGACGCGCTGCATACCCTGT 'GTTATTCAGT T ACACACTCAAATA
CTA G ATT AGTG A AT CT AAA
TA-GAAATTGAGTGCGA-AT: TGAAAGC
22570 22580 22590
13680 13690 13700 13710 13720 13730 13740
ACCACGCACAAACTATACTAAATTTGAGAGTCAGACATGAACTAGTTATTTTATGACATTAAGACCATTG
AATT G AGTC GAC T
TTGGGTAGTC: ACGCATC
22600 22610
13750 13760 13770 13780 13790 13800 13810

AAAGGAGTTGGCTGTTTTGTTGTTTAAATCCTACTAAACTGTAAAACTATATATTAGTTTAATAATCTGA
AR A A CCT CTA AC

AA TACCCTTCTATAC:
22620 22630
13820 13830 13840 13850 13860 13870 13880

GATTATTGATATAGACATGTACTCTTAATGTTTCGATATTTTTCAAAACGATAACAAAATATTGCAGATA

13890 13900 13910 13920 13930 13940 13950
GGGAATCAGTTAAAATACTTCA----GTTTTCCGACTAACGAC--CAATTGTTTTTTCCAGTGATGAATC
AAATACTTCA G TTT AC AA AC CA TTTC A T T AAT
~AAATACTTCATTATGATTTAGTACAAAAAACTACACAAAGAATTTCAAATT-TTAATA
22640 22650 22660 22670 22680

13960 13970 13980 13990 14000 14010
TAAAAATTGA-AGTAG-TATCCCCCATAGAAATGATTTTTGTAAAATTA- -~~~ ‘TGAACTCTGAATTATG
T ATTAATGTAT C CAA AT T TT G AAAA T TGAA T ATTA
TTTCTATTAATATTTGATATTCTTCAAATTTATT-TGTTCGCAAAAGTTTTGCCTGAAAAATTCATTAAT

22690 22700 22710 22720 92730 22740 22750

14020 14030 14040 14050 14060 14070
TGAAATA----TAGTGGTCAGATGCTGAGTAAAAAACGTGCCGTA-GTCCATTATTTAGC--TATATAGG
TGA TA TA T T TG TATAAA CT TAGTCA A T C T AT G
TGATTTATTTTTATTTTTTTTTTGTTCA-TGAAATGCTTAAAATATGTACAAAAAATGACATTTGATTTG

22760 22770 22780 22790 22800 22810 22820
14080 14090 14100 14110 14120 14130 14140
GTAGTATGGTAGTAGAGCAAGAAGTGGGCTGCCCACTGCAAG-~-TTAATCTTCAGCAGACCGGCAGTCTT
T GTA TA T AGC AAAT G TG A TG TT AT TACAA GGA T
TTTGTAAACTATTTTAGCGA-AAATAAGTTGAA-ATTGTTGCTTTTTATTATGAACAAAATGGAAARAT -

22830 22840 22850 22860 22870 22880 22890
14150 14160 14170 14180 14190 14200
TGGCTTCGACTCGGT ACAATGT AAGAGCCTGGGACTCGGTTGCGGTCTACTTT----CTCT
AG A AATG AA A CTG GGTT C T T TT CTCT
———————————————— AAG-AAAATGAAATTAAAACTCTGACCAATGGTTACTTTTTTAATTGAAACTCT
22900 22910 22920 92930 22940

14210 14220 14230 14240 14250 14260 14270



TGGC-GCCTTCGTGAGTTCCTAGCTTCTAGTTTCTATTCCTGCCAAGCT-TAGTTTGCTCCGCCATTCGA
GGC G C TGAGTT C CTT A T T TAT T
AGGCTGTAGACTTGAGTTTC--~-CTTGAAATATATATATATATATATATATAGGTGATAATGACAAACCG

22950 22960 22970 22980 22990 23000 23010
14280 14290 14300 14310 14320 14330 14340
ACCCAAACACAG---ATCTCCTGCTTTGTGGCGCTGCAC. ACCAGAT-TATTCAC.

A CCTG TG CCGAAGT ACAGA TA CAA
AGTGGAGTTTTGAGTAATGCCTGGCATGCCCCACGGTATAGGGT~~ATCAGAGGTAACCAGAAATGGTTC
23020 23030 23040 23050 23060 23070 23080

14350 14360 14370 14380 14390 14400 14410
GACGCCTCCGTTGACGTGACCATGC: 'CGAC 'GTACGCTGCCATGGCACCC
AC C CCGT ACG A TG TGG GGC A GA GA G C G C TGG
AACTTCCCCGTCAACGACAGT-TGTTTCTGGCGGCTCAGTG-GAGCA AAGGGCCT
23090 23100 23110 23120 23130 23140

14420
TGAT. GT
cT
CCTCAGCTGTGCAATCCTAGCACTCGGTGCCTTTGTGAGTAACTGCCCCACCCATGGAGCCTAGATCCTT
23150 23160 23170 23180 23190 23200 23210

14430 14440 14450
TGGCAATC. A TGCAGC. CAT---C'
TGGC A C C GA TGC C GCAT CTTA CC GC
TGGCTAACGAGTCCTGTGACACCACAGATAGCCTGCTTCGGGGCCCTGCATCTCCTTAACCAGATCGTGC
23220 23230 23240 23250 23260 23270 23280

14460 14470 14480
AG-—- GTA-TTTG CGCT ACGG---T
AG GAG AT G A TTTG CGCTG GA GG T
AGTTGAGCGATGGCACTTTGAGGAATCACGAGACCCTCTCCAAGGGCAGTGCTCGCTGTAAGAAGGTCCT
23290 23300 23310 23320 23330 23340 23350

14490
_AC. TGCTC.
GG G TC AC G TGC C
GGAGGTCGACCAGACGGATGCCCCTCATCTCAGCTGGCTGGAACTGATCTACATGCGCTGGACAGTGGTC
23360 23370 23380 23390 23400 23410 23420

14500 14510 14520 14530 14540 94550
TACTCCTTCGCGACCACGC 'CAAGTACTTGGGC

TACTCCTTCGC A GCTCCT T CGGGCCAAGTACTTG GCAA TTTGAGAT A

TTCGCTCTGCTGTACTCCTTCGCCGTGATGCTCCTGCTTCGGGCCAAGTACTTGAGCAACTTTGAGATCA

23430 23440 23450 93460 23470 23480 93490

14560 14570 14580 14590 14600 14610 14620
GC 'TCCAATGCGG' 'GTTATGGATA-TGAAAGCATTTACATACTAAAATCCTCCCTTTG
C TGGCCACCTCCAA CGGT G GT TGGATA T AG T A T AA T TT
ACTTGGCCACCTCCAACACGGTTG--GTATTGGATATTTCTAGTGATAATTGTGTCTAAG. TTAT
23500 23510 23520 23530 23540 23550 23560

14630 14640 14650 14660 14670 14680 14690

cc. 'GGTGCTTC TCCATCAGCAT

AG TG T C AT CCTC TC TTGTTG AC T CTTCATACT

AAAG-TG-TACAAATTACTCCCTTTCCGTCCAAATCTATTGCTCT~-GAAACTATATCTATCTAT-ATCCT
23570 23580 23590 23600 23610 23620

14700 14710 14720 14730 14740 14750
'TGCGGTGCAAC-Ci ~TACCACTTGTACTA-CATC-GCCCTGAAC
A AT C A CT GT C CCAGTGTGT T TTGT CT C CG CTG C
ATAATATCC----ACCTCGTGTCCCCCACAGATGATGGTAGTGGGCTTTGTGCTGTCGGCGGTTCTGTTC
23630 23640 23650 23660 23670 23680 23690

14760 14770 14780 14790 14800 14810 14820
ACCGCCATCTC CTGGTCCATTCCATTCAGGAGCTGCTGCTGC. ‘GTTTA-
CGCACT GTG TG TC CC G A CCTTC G C CTG TGCA TC T TA
TCGGGCA-CT--GTGATGATCCACCAGCGGGAG-CCGTTCGTGGACGCCTGGTGCAATGACTTCATCTAC
23700 23710 23720 23730 23740 23750 23760

AGC---~-

C GC
GTGTACATGTACTTCATTGCCCTGACCACCGGAGTGGCGGTGGCCTTCTTCCTGAGCCACTCCTGCCACC
23770 23780 23790 23800 23810 23820 23830
14830
CGACATTGA A
CGA TT A A
AGCATCGCTCCCAGGTGAGGCGTGACGAGTGGGGTATGCGAATTTAAGCGCGATAATTTAAAAAACGATA
23840 23850 23860 23870 23880 23890 23900
14840 14850 14860 14870
GTACT AAGTACC-GA-ACCTCCATAA--~~~-' ‘TCAAGGTTTTAAGAA
G ACT ARG ACC GA A CTCC TAA TC A TTTAA
GCACTTTTCCCCAAGCGGAAGGATATGCAAGGACCTGATAGCTCCCTAATTCCTTTCCAAAATTTARATT
23910 23920 23930 23940 23950 23960 23970
14880 14890 14900 14910
—--CAAA AAAAAAAACC——————I CAATCGATAT-ATGCAGCTTCC—---—~
CAAA AAAAAAAAAAAC CAACAATA C TTC
CTTCAAATTTAAACCCCTATCCTAAAAAAAAAAACAAATCTTCAAACAAAATGAACCTAATTACCATTTT
23980 23990 24000 24010 24020 24030 24040
14920 14930

————————————————— TCCACA---TCGAATCAATAAAAA
TC AA T AAT AT AAA A
ATTTCTTAAAAAAAAGGTCAATAAAGTAAAATTTATCAAATAAATTAATTCTAATTTTATTTGTATAATT

24050 24060 24070 24080 24090 24100 24110
14940 14950
TGC TAGAATT---TTA
AATGC CT AATT TTA
CTATAGTTCCATTTTTTAGATGAGACTAATTTTGATTTTATTTTTAATGCTAAAGTCTTAAATTCAATTA
24120 24130 24140 24150 24160 24170 24180
TGTAATT:
T TAATT
TATAATTATAAAAAATAATAATTTCATAAAAAATCAAAACTCCGAAATTCACAACTCGGCCAATTCTTAT
24190 24200 24210 94220 24230 24240 24250
14960
———-TGA
T
CGGATTTT. TGT CTTTCTGAACTCAGCTCTCCTAGTACTATTATTCCCAATCARAATCTGAC
24260 24270 24280 24290 24300 24310 24320

ACTGTAAAATTTGATCGATTTTTTCAAAATTTTCAAAGGGGTAACATCATAAAAATGACAAAAAATTGGT
24330 24340 24350 24360 24370 24380 24390

AAAATTTTTAAATTACAATTTTCCCAATATTTTGATACAGATCGATGGGGATTAGATCACTGATTAAAAA

24400 24410 24420 24430 4440 24450 24460
TTGGTATTCTGTTTCAAAATGGATTGAGAAATGATC TCAGAAAACTTTGGATTTTCAGT
24470 24480 24490 24500 24510 24520 24530

ATTTTGAAAATTTTTGAAAAACATGCCATAATGCCGTCTTCCACTTGCCATAACTCGGCTAATATTCGTC
24540 24550 24560 24570 24580 24590 24600




CGATT AATGTTATACCTTCCCGATCTTAGATCTTCGAGTACTATAATTCCCAATCAAAATCTGAGA

24610 24620 24630 24640 24650 24660 24670
ATGTAAAATTTGACCCATTTTTTGAAAATTTTC CATCGCAAAAATTACCAAAAAATTGGA
24680 24690 24700 24710 24720 24730 24740

ACAATTTTTTTTGCTCAAGTTTTTAAATATTCGTATGCAGATCGAAGGAGATTGGTTCCCTGATTCCTTA
24750 24760 24770 24780 24790 24800 24810

ATGGTATTCCGATCGCCAAACGGTCAAAAAATAGCAGAGATATTTCATAAAAACCATTTCAAAAACCGTA
24820 24830 24840 24850 24860 24870 24880

AATAAAGACTTCTGATATTTTAATATCAGTTTCATTAAATTTTTAATTAAAATTAAAAATAGCAAATGGA

24890 24900 24910 24920 24930 24940 24950
AAACTTACCCGCCACTTTAATTTCAGTGATGTATTT ATACACTTATTTACATCAATCTTTACATA

24960 24970 24980 24990 25000 25010 25020
TTTACATCAATCTTTACATATTTACATCCATCTTTACATATTTACATCTTTAC, TTATT TCTG

25030 25040 25050 25060 25070 25080 25090

TTAACAAGCTAACGGTTCTTTGTGTGGGACGCCGAAGTCTCTCCCACACACACATGCGGGGAATGGAGCA
25100 25110 25120 95130 25140 25150 25160

CCCTCTTTGAATTTCCCCATATTTCAAGCTTTGTGTTTAACTTAGATATAGTTTTCATTAGCCACAGCTT
25170 25180 25190 25200 25210 95220 25230

CGAGGATTAAGTTTTTTTTAGCGATTTTAACAATTTCTGCAAAGAGAAACACTATGTT! TTTA
25240 25250 25260 25270 25280 25290 25300

AACTCAAAAACACACGCACTGTGCCGCCATTATTTGTTTGTTTACATTGCGAAGCCATTTTTCTCTTTTT

25310 95320 95330 25340 25350 95360 25370
GCACAATTTCTTTTGTCTTTTAAGCAGAACTTTATAGT AGACCTTTTT! TTAACAAA
25380 25390 25400 25410 25420 25430 25440

AAAGTGGAATTTAAATCACAGCTTTGCCACAAACAGGATGAGAGAAGGATCACGAAAGCAAAGGATCACA

25450 25460 25470 25480 25490 25500 25510

AAAGCGAAGAAACAAAGTGTGAGAGAGAGAAGCTAAAGTTCACTTTGCCCGTTTACCAACACAGGTGTTT
25520 25530 25540 25550 25560 25570 25580

CCCAACACTCCTTAGTTTGGCGCGAAAAGGCAGAGAGCTTTGAATTTCTACTCTTTCCCCCCTTTTAAAT
25590 25600 25610 25620 25630 25640 25650

14970 14980 14990 15000
TTTTTATTCAAACAATTTGCTTTCATTTGGTTGGTTGGTTT
TTTTTATTCAAACAAT  CTTTCATTT TT GTTG TT
TAAAAATGCAAAATTTCATATACTTTTGGTTTTTATTCAAACAATC--CTTTCATTTT-TTTGTTGTTT—
25660 25670 25680 25690 25700 25710

15010 15020 15030 15040 15050 15060 15070
CCTTTTTTTCTTTTCTCATTTTGTTTGTTTGTCGCTTATTTGAGTGTTGACTGCAGTTCAGGAAAGGC——
TTTT TT TTT AT 'GT T TTTGAGT TT ACTGCAGTTCAGG AAGGC
—=-TTTTATTGTTT----ATGGTTTTTGT TACTTTGAGTTTTAACTGCAGTTCAGGGAAGGCAG

25720 25730 25740 25750 25760 25770

15080 15090 15100 15110 5120
TTTTTT GTTCCTC: AAACTAGTGGCTAAACGTTAAACTAAATACAT-
ATTTTTT A GTT TC GAAACTAG G CTAAAC TTAAACTAAATACAT
TTGCAAGTTTATTTTTTTTTTGCAAGTTTTTCATTTGAAACTAGGGACTAAACTTTAAACTAAATACATA
25780 25790 25800 25810 25820 25830 25840

95130 15140 15150 95160 15170
~CAAATGAGTTC-TTTCTGTGT-GTATTTGTGTGTGTGTGTGTTTTT T~~~ ========~ TTTTGATA--~

CARATGAGTT TTT TGTGT G ATT GT T T T T T TTTT TTT GAT
TCAAATGAGTTTGTTTTTGTGTAG TGGTAATTATTTCTCTCTTTTTCCGATCAGGGTTTCGATTTTC
25850 25860 25870 25880 25890 25900 25910

15180 15190 15200 15210 15220
AATATTG-A. AAACGACGCTCGGT TTGAAA-TCGCCAGTTCTGGTTTTT
AA A TG AA GA A GA T T GC GAAA T G CA TT TGG T TT
GCCCCCAAAACTGTAATGAGATTTGAAA-TCTTTTATTTTTCAGCCCGAAAGTAGGCAATTTTGGATGTT
25920 25930 25940 25950 25960 25970 25980

15230 15240 15250 15260 15270 15280
T- TTTTTCAAAACTGACGTT-TTC. AAACCGCACAGTTTCGCTC TGTGAAGCTGC
T T TCA C AGT TT A A A A TTT T GA A GTGAAG TGC
TGACCCTGATCCGATCCATAAGTAATTGCTTG. ATA-TTTATATAGAATAGTACGTGAAGATGC
25990 26000 26010 26020 26030 26040 26050

15290 15300 15310 15320 15330 15340
GGCAAACAAT-——————— -CTCAAAACCAAAGTAAACGCACATCCTTCCTTCTTACCGCCATTCACTCATT
GGCAAACAAT CTCAAAACCA ACTC TC TT T A C ATT AT
GGCAAACAATTGCAAATTCTCAAAACCAG-=======~. -ACCTC--TCATTATAA---CTATT -~~~ -ATG

26060 26070 26080 26090 26100

15350 15360 15370 15380 15390 15400 15410
CATATATCCTCTTTTGTGT ACTAACTTTTAGGTTCTTTTTTTTTTTTTCTTAGCGTTTTGCTT
ATATATCCT TATA CTA C

CT. TATAGCTAGC:!

26110 26120

15420 15430 15440 15450 15460 15470 15480
GCAACTTATGTACTTAGAATTAGTTTCAGGGGATTAGGGGAAAACTATAAATCTTAGTGGATATACGTGT
TCTTA G 'ATA
TCTTATCGTGTATAA-~~~
26130 26140

15490 15500 15510 15520 15530 15540 15550
TTTGTTAGCCCAGTTTAGTTGGTAATTGATTTATCATACGATAGATAGTGTTACTAATTACTCCGA-~-~~
GTTAGCC  TTTAGTTGGTAATTGATTTATCATAC AT ATA GTT CTAATTA TCCGA
—--GTTAGCCA--TTTAGTTGGTAATTGATTTATCATACTAT TTCTAATTATTCCGATTCA

26150 26160 26170 26180 26190 26200




15560 15570 15580 15590 15600
~TTACTCGCCCTATTATGGA-CTTTTTTCTTGTAGACTCG-~CCCTCGCGA-ATA-~=============
TT CT G C TATT TG A C TTT CTT AG C CG CCCT C A ATA
CTTCCTAGACTTATTTTGTATCATTTCCCTTACAGCCCCGCCCCCTAACTATATATATTTTATTTTATTT

26210 26220 26230 26240 26250 26260 26270

15610 15620 15630
ATCATTTGATT 'CACCATGGAGAT----AATGG---~~
AT TTT TT a ATGGA AT AATGG
TATTTTATTTTCTGGCTCTTTGTATTTTTTTTTTTTTTTCTGAGGCH 'GG.
26280 26290 26300 26310 26320 26330 26340

15640 15650
————— TGGATTT TC TAGCACATT
TGGATT TCGAG GGC TAGCACAT
AAGGATGGATTGATTGATTGATTGAT TCAATCGAGTGATTGAGGCT! ACATA
26350 26360 26370 26380 26390 26400 26410

15660 15670 15680 15690 15700 15710 15720
TTGGTAAGGTAATTTCATCTTGCTTTTCGTACTTGGATGCGGTACCTTGAAGGTCCGCTCTGGCCTGACT
TTGGTAAGGTAATTTCAT TTGCTTTTCGT TT A GC A CTTG G TC C GAC
TTGGTAAGGTAATTTCATTTTGCTTTTCGT~~-TTTTAGGCC-~AACTTG-~-GCTCTAC: -GACC

26420 26430 26440 26450 26460 26470

15730 15740 15750 15760 15770 15780 15790
TGATCTCCGCTAGCAAATCGTAGTCTTCACTTAGGATCTAATAAATAAATGTTTCTTGGTTTTATTTTCC
T TC GCT TC TA T CTTA AT TAATAAATAAATGTTTCTTG TTT A TT
CATTATCGGCT-===~~" TCTTAAG--TTGCTTA--ATTTAATAAATAAATGTTTCTTG-TTTCAGATTTA

26480 96490 26500 26510 96520 26530

15800 15810 15820 15830 15840 15850 15860
TGGTTTGCTTCTTCTTTTTTTTTTTGTTTGTTTTTCTTTTTTTGTATGCTTGCTTTAAATGTTTATCCA
ATG TTTG TTTTTTTTTTTGT T TT TTCT
TGTTTT TTTTTTTTTTTGTGTTTTATTCTC.

26540 26550 26560

15870 15880 15890 15900 15910 15920 15930
TCCGTTTTGTTCTCAGCTTAGTTGCAAAGCTTACTCGCCCCATTTATCAGTTAATTATTTATTATGTTTG
TT TTCTCAG T CC T TATCAGTTA TT TTAT AT TTTG
~TTCTTCTCAGAT ~CCATTCTATCAGTTATTTTATTATGATTTTTG
26570 26580 26590 26600

15940 15950 15960 15970 15980 15990 16000

TATATAATTAATTGTT! ATGCAGTCTTTACGGCAAAACAAAAACAGAATTATGCTATTTGATTTC
TATATAATTAATTGTTGGTATAATGCAGTCTTTACGGCAAAACARAAACAGAATTATGCTATTTGATTTC
TATATAATTAATTGTTGGTATAATGCAGTCTTTACGGCAAAACAAAAACAGAATTATGCTATTTGATTTC

26610 26620 26630 26640 26650 26660 26670
16010 16020 16030 16040 16050 16060 16070
TCAATTTGTTTTCACTTAGTTATCATCGATACTTGCATCAT - TCATTG
TCAATTTGTTTT C TAGTT T TC T TT T T TATCATT TC TT TCATT
TCAATTTGTTTTT-CATAGTTTTTTTCTTTGTTTTTTTTTTTTTTATATCATTTTTCATTGTTCTCATT~
26680 26690 26700 26710 26720 26730 26740
16080 16090 16100 16110 16120

TTTCTCATT, TACATAATAATCAAAAATATATCTGTATACTATATTAA-TATTAAGT ~==========
TTT T TTAAATACATAATAATCAAAAATATATCTGTATACTATATTAA TATT AGT

TTTTTTTTTAAATACATAATAATCAAAAATATATCTGTATACTATATTAA, TTAGTTTGTCGTTTTT
26750 26760 26770 26780 26790 26800 26810
16130 16140 16150 16160 16170 16180 16190
————— TTTGCTTTTTCAAAGTTCTTGAAACCAAATACACTTATTTAGGCTTTTCGATCTATTTGTCCGTT
TTTGCTTTTT AAAGTTC TGAAACCAAATACACTTATTTAGGC TT TCTA
TTTTGTTTGCTTTTTTAAAGTTCGTGAAACCAAATACACTTATT! CTT----TCT.
26820 26830 26840 26850 26860 26870
16200 16210 16220 16230 16240 16250 16260
GTGTCTGTCCGTTTGTCGGCTTGTCCGTTTGTCCAGTTCTCCGTCCGTCTGTTAATTGTTAATTGTTAAT
T TC GCTTGT GT T TTCT T TT ATT TT TTGTTAAT

————————————— TTTCTGCTTGTTGGTATT-~~~~TTCT~==~====-TTTTCATT-TTGTTTGTTAAT
26880 26890 26900 26910

16270

16280

16290

16300

TGTTGGTTGCTGTTGTTGTTGTTGCTCTAACAAAAAAAAAAA
TAACAAAAAAAAAAA
TTTAAATTTATGTATTTTTTTTT----TAAC.

T T TT TGT TT TT TT

26920

26930

26940

26950



5h)

CG15323:melanogaster (above), yakuba (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment

110 120 130 140 150 160 170 180 190
CATCAAAGCGAGCTAATTTATGTGTGCCTCTGAAACGGCCGAAATC-CCCCAACTTCCTT 'TCACCTGATTTTC-CGAGGGTGGATT
CATCAAAGCGAGCTAATTTATG GTGCCTCTGAAACGGC AAATC C AACT CT GAGAAGGGG G A T TTC C T A
CATCAAAGCGAGCTAATTTATGCGTGCCTCTGAAACGGCTAAAATCACTGAAACTCTCTGCH CCTATTCACTTTAATACAAA

2110 2120 2130 2140 2150 2160 2170 2180 2190 2200

1100 1110 1120 1130 1140 1150 1160 1170 1180 1190
CACTCTTTTAAACTGTATTAAGTACATTTAAATGCGATCATAAAAAATTAGCAGGCTCTGAGTTAGCTGATTTTGGACATACTTCATCTAGAGAGAGAGA
by A G T AA ACAT A T ATAAA T GCA G T TGA A T A TTT GACAA TT T AGAGAGA A
ATGGATTTTTTAGCGATTAAAAAACATGAGTAGAATCTTATATATATATGGCATGAT-TGAC-~AATTTAATTT-GACAAATTTGCTGCC-AGAGAGAAA
2210 2220 2230 2240 2250 2260 2270 2280 2290

1200 1210 1220 1230 1240 1250 1260 1270 1280 1290
ACGATTTTGAAAACCAGGGCGTAATGGCTTACTGCAATCTGAAATATGGCGATGCGTCTTTAAGTGGAAGACAGTAGACGATAACACAATTAGCATACCC
ACGAT TTGAA ACCA G AAT TGAAAT T G GATG GTCTTTAAGTGGAAGACAGTA ACGATAACACAATTAGCATAC C

TGAAGACCA TAATATGAAAT! 'GTGTCTTTAAGTGGAAGACAGTACACGATAACACAATTAGCATACTC
2300 2310 2320 2330 2340 2350 2360 2370

1300 1310 1320 1330 1340 1350 1360 1370 1380 1390
AGACCCGGGCACACCCCCCAATTTCCAAACACGCCCACTTTTCGCATCGTGAAACACTTGT TATTTATTGATCCATCCTCGTAAGTGAAAATTCG
AGA CACA CCCCCAATTTCCA CACGCCCA TTTT GCAT GTGAAACACTTGTGGGTGTATTTATTGATCCAT CTCGTAA TG AAATTCG
AGA-————— CACA-CCCCCAATTTCCAGGCACGCCCAATTTTGGCATTGTGAAACACTTGT TGTATTTATTGATCCATTCTCGTAAATGGAAATTCG

2380 2390 2400 2410 2420 2430 2440 2450 2460 2470

1400 1410 1420 1430 1440 1450 1460 1470 1480 1490
C-TTTCCGAGTTGCTGACAGCA. TTGT TGCCATGGCTACAATTCAGTTTAGTCTAAGTTTTCAGATAGCTGTCCACGAATGAATTAGCTG
C TTTCCGAGTTGCTGACAGCA. 'GAGGTTGTGGCTGCCATGGCTACAATTCAGTTTAGTCT AGTTTTCAGAT GCT TCCACGAATGA TAGCTG
CTTTTCCGAGTTGCTGACAGC: TTGT TGCCATGGCTACAATTCAGTTTAGTCTGAGTTTTCAGATTGCTATCCACGAATGAGCTAGCTG
2480 2490 2500 2510 2520 2530 2540 2550 2560 2570

1500 1510 1520 1530 1540 1550 1560 1570 1580 1590
GGTATTTCCCCCCGAAAACCGAAACAGAAACAGATACAG. CTGAAACTGAAACTGAATCAAAGCCTGTAGTTTTTGGTGCTTTTGGTTTCTAGTTTCC
G TATTTCCCCC G ARA GAAACAGAAAC GAAACTGAAACTGAAACTGAATCAAAGCCTGTAGTTTTTGGTG T G TTCT GTTTCC
GTTATTTCCCCCAG-AAATAGAAACAGAAACC--———— GAAACTGAAACTGAAACTGAATCAAAGCCTGTAGTTTTTGGTGGT--~-GCTTCTGGTTTCC

2580 2590 2600 2610 2620 2630 2640 2650 2660

1600 1610 1620 1630 1640 1650 1660 1670 1680 1690
AGCTCGGCACTTAAAGTG--GAAAATGCATCGTGCAGTCAAAGTGAGGTCAGCTACTCGCACTAACTCTGCAACTCTCGCTTTGTAAGCTACATACATAT
AGCTCG CACTTA AGTG GAAAATGCA CG G AGTCAAAG GAGGTCAGCTACTC CACTAACTCTGCAACTCTC CTTTG AAGCT
AGCTCGACACTTAGAGTGGAGAAAATGCAACGAGGAGTCAAAGGGAGGTCAGCTACTCACACTAACTCTGCAACTCTCTCTTTGAAAGCT———======~

2670 2680 2690 2700 2710 2720 2730 2740 2750
1700 1710 1720 1730 1740 1750 1760 1770 1780 1790
T ACATATTTCTAAATAG-TTTTTAGAAAGATGAAAAATCATATAAAGCAATGGGAGTCATTTCCGCTTGGCTCACAGCTGGCTCCAGCAGCTGA
A ATATTTCTAAATAG TTTT TGAAAAATCATATAAAGCAATGGGAGTCATTTCCGCTTGGCTCACAGCTGGCT CAGCAGCTGA
TATATTTCTAAATAGTTTTT TG. TCATATAAAGCAATGGGAGTCATTTCCGCTTGGCTCACAGCTGGCTGCAGCAGCTGA
2760 2770 2780 2790 2800 2810 2820 2830 2840
1800 1810 1820 1830 1840 1850 1860 1870 1880 1890

TTTACTAAGGCAAAACTAATACGATTTAGACGCCCCCAAGAGTACACTCAGGACATCTAGATGGCGCTTTTTCGAATACTTCGAAAGATTA--CGTCTTG
TTTACTAAGGCA AACTAATACG T TAGACGCCCCCAAG G ACACTC GGA ATCTAGATGGCGCTTTT AATA T G A TTA CG CT
TTTACTAAGGCACAACTAATACGCTGTAGACGCCCCCAAGGGAACACTCGGGAAATCTAGATGGCGCTTTTCAAAATA-TCTGCATCCTTACTCGCCTAA

2850 2860 2870 2880 2890 2900 2910 2920 2930 2940
1900 1910 1920 1930 1940 1950
~AATGCCTCAATTTTCTAATCAATTTGGTTTCGTTTACACCGTTTCATGCTTACTT. TG
A T CCTC ATT TCT ATCAATTT GTTTC TT AC C TTCATGC T CTTAAAAGGAAA TG
TACTACCTCCATTATCTGATCAATTTAGTTTCATTAACTCAAGTTCATGCATTCTTAAAAGGAAAAGTATCTTGAAGTATTTARAAGCAGGTACTATCATG
2950 2960 2970 2980 2990 21000 21010 21020 21030 21040
1960 1970 1980 1990 11000 11010 11020 11030 11040
GTTGC. TGATTTAGTTTATTAGCATTTTTTGT CATAATTAATCAAATTAACACATTTTGTAT
TT AAAA GATATATAT TT TTA T T TGT TA T TAT GC TA T ACAT T GT
ATTAATAAAATAACACAGTTTCGATATATAT -~ ======== TTCTTA----TATATGT-TATTGTAT-GCGGTATT~===========m, ACATGTGGT--

21050 21060 21070 21080 21090 21100 21110

11050 11060 11070 11080 11090 11100 1110 11120 1130 11140
ACATAATTTGCTTGTACATAAATTGAAGTCGTGGTAAAATTTTCAGATCCTTTGGGAATTTTATGACGCTAAGAAGGTGCAGTGTACTTTCTGGCTCAAA
ATAA TTGAAGTC T GT AAATT TCAGATCCTTTGG AATTTTATG CGCT AGAAGG GCAGTGTACTTTC GGCTCAAA
ATAACTTGAAGTCCTTGTGAAATTGTCAGATCCTTTGGCAATTTTATGGCGCTTAGAAGGCGCAGTGTACTTTCCGGCTCAAA

21120 21130 21140 21150 21160 21170 21180 21190
11150 91160 11170 11180 11190 11200 11210 11220 11230 11240
CACGAGCAACGCTTCATAAATCTCGGTATTAAAAA AGTCCTGGCAAGG. GAGCGGTGGCAGTAAGAGGTCCTGGAGGCGAGAACAAGAGTGAC
CACGAGCAACGCTTCATAAATCTCGGTATTAAAAA AGTCCTGGC AG GAGC GTGGCAG AAGAGGTCCTGGAGGCGAGAACAAGAGTGAC
CACGAGCAACGCTTCATAAATCTCGGTATTAAAAATTGAAAGTCCTGGCGAG--~-~-GAGCAGTGGCAGAAAGAGGTCCTGGAGGCGAGAACAAGAGTGAC
21200 1210 21220 21230 21240 21250 21260 21270 21280 21290
11250 11260 11270 11280 11290 11300 11310 11320 11330

CATTTCATGCACACCCACACACACACACACACACACAAAGTCGCACACCCGCACATCATATATTACCAGCTTGTTGGGAAGAAGGAGCC-————mm=m=—
CATTTCATGCACAC A ACACACACACACACACACAAAGTCGCACACCCGCACATCATATATTACCAGCTTGTTGG AG AGGAGC

CATTTCATGCACAC--AAACACACACACACACACACAAAGTCGCACACCCGCACATC. TACCAGCTTGTT CAGGAGGAGCGGGGCGGGGCAG
21300 21310 21320 21330 21340 21350 21360 21370 21380
11340 11350 11360 11370 11380 11390 11400 11410
——————————— GGGAGTGGGGCACTTGGCCCGCTGT! ATGTGCAACGATATTTTACAATATAATTATGTCAACTACAGAGCATGACGACAA
GGGAGT ACTT GCCCGCTGT ATGTGCAAC! TT AATATAATTATGTCAACTACAGAGCATGACGACAA
GGC! ACTTTGCCCGCTGT 'GGGATGTGCAAC! 'TTTACAATATAATTATGTCAACTACAGAGCATGACGACAA
21390 21400 21410 21420 21430 21440 21450 21460 21470 21480
11420 11430 11440 11450 11460 11470 11480 11490 11500 11510
AATCTCCGACGAGCTCTCAACTTCAACAATACTTTATGTGTGCGTCTGCCCGGCTCGCCGCCACGTTCCTGAACCCCCACCCCCCCTCCCTCCTCCCCAC
AATCTCCGACGAGCTCTCAACTTCAACAATACTTTATGTGTGCGTC GCCCGGCTCGCCGCC C T CCT Cc ACCCCCCCT CTCCTC
AATCTCCGACGAGCTCTCAACTTCAACAATACTTTATGTGTGCGTCCGCCCGGCTCGCCGCC~CCTCCCTCTGCTGTTACCCCCCCTG-CTCCTC———=~
21490 21500 21510 21520 21530 21540 21550 21560 91570 21580
11520 11530 11540 11550 11560 11570 11580 11590 11600 11610
CCTCACCACATTTGTTCGTTGATCCTGGCGAAATCH TT! TTCGAAGCGGACGGCTTTGAAGCCGCTGGCG
C TTTG TCGTTGATCCTGGCGAAAT GGG TGAG AG GGGAGCAGGG GCT CGAAGCGGACGGCTTTGAAGCCGCTGGCG
TTTTGGTCGTTGATCCTGGCGAAATT T TGCGAAGCGGACGGCTTTGAAGCCGCTGGCG
21590 21600 21610 21620 21630 21640 21650 21660 21670
11620 11630 11640 11650 11660 11670 11680 11690 11700 11710

CCAGCATATGAAATGATGTCACCCGTCGGGATTACAAGCGGGCTTTGAGATTTCACTTCCAACCGAAGCTCCCCCACTGCACGCCAGCCATTCGTATGCC

CCAGCATATGAAATGATGTCACCCGTCGGGATTACAAGCGGGCTTTGAGATTTCACTT CAACCGAAGCT CC C CT C C

CCAGCATATGAAATGATGTCACCCGTCGGGATTACAAGCGGGCTTTGAGATTTCACTTGCAACCGAAGCTTCCTCTCT-CTC~
21680 21690 21700 21710 21720 21730 21740 21750

11720 11730 11740 11750 11760 11770 11780 11790 11800
CCCCATTTCTCTCTCTCTCTCTCTG-~CCACTCTAGCCGTCTCCTTCGGCGGCATTCGAATTTTGCACACTTTGCACTTTTGATTTGCCTTTGGCTTTT~
T TCTCTCTCTCTCTCTCTG CC CTCTAGCCGTCTC TTCG CGGCATTCGAATTT GCACA TTTGCACTTTTGATTTGCCTTTGGCTTTT
————— TCTCTCTCTCTCTCTCTCTGTGCCCCTCTAGCCGTCTCTTTCGTCGGCATTCGAATTTCGCACAGTTTGCACTTTTGATTTGCCTTTGGCTTTTG
21760 21770 21780 21790 21800 21810 21820 21830 21840

11810 11820 11830 11840 11850 11860 11870 11880 11890 11900
CACCGCATCCCGGCTAGCAATGATATTGACTCGGCTCGATGGCTGCAAGCGGCATAAATAAAACGGCAATGCAGGCTCTTTATCGTACTTGCATTGTTTG
CACCGCATCCCGGCT GCAATGATATTGACTCGGCTCGATGGCTG AAGCG CATAAATAAA GGCAATGCAGGC CTTTATCGTA T GCATTGTTTG
CACCGCATCCCGGCTCGCAATGATATTGACTCGGCTCGATGGCTGTAAGCGCCATAAATAAAT -GGCAATGCAGGCGCTTTATCGTAGTCGCATTGTTTG

21850 21860 21870 21880 21890 21900 21910 21920 21930 21940
11910 11920 11930 11940 11950 11960 11970 11980 11990 12000
AGAGCATTCTTTGGCGAAATTATTAATAAATCGGCAACGGAATTCGCAAAGCCGTAAAGACAAGCGATGCATAAGCTGTATAAAGCATATARAGTGATCC
AGAGCATTCTTTGGCGAAATTATTAATAAATCGGC CGGAA  GCAAA C ACAAGCGAT ATATAAAGTGATCC
AGAGCATTCTTTGGCGAAATTATTAATAAATCGGCGGCGGAAA AAATGC AAGCGATT TATAAAGTGATCC
21950 21960 21970 21980 21990 22000 22010 22020
92010 912020 12030 92040 912050 12060 92070 12080 12090 92100
GAGGCTAAATTCCAGTACAGTCATTTTTCATTARAGATCACACATAACATTCCATTAATGCGATCATATGGTCATGCTTATCT AATTCACTG

GAGGC AATTCCA
GAGGCGCAATTCC.
22030
12110 12120 12130 12140 12150 12160 12170 12180 912190 12200

AAGGCACCATACAATTTGCAAACATGTCAACTTTGAAGACGCAGTTCAACTGTGCGGCAAATCAGCTGTGCAGCATTGTATTCATTAACTAAGCTACCCC




12210 12220 12230 12240 12250 12260 12270 12280 12290 12300
CCCCCCCCCTTTTTTTTTCAACATACTATCCTAATAGTTCTCTAGTGCTTGCACTTTTGGCTTAGCGTTCTGCTCTGCAATTATGTGGCTCCTTAGCACT

912310 12320 12330 12340 12350 12360 12370 12380 12390 12400
CGCTATCGTAACATAACTCGTTCGCTAAAATAAATAAACATTAATCGTTTGATTTGATTCATTGCTCGAAATGGATAATAGAAGAGCTTATTATTGTTAT

12410 12420 12430 12440 12450 12460 12470 12480 12490 12500
TATTTTATTTATGCGTCAAGACCATACATGATAATACATTGGTATTTTGGGA. TTAATATAC TATT
12510 12520 12530 12540 12550 12560 12570 12580 12590 12600

CCACTCTGATTACATCCAGGAGGCGATCGAATAACAGCCTATTACATTCCTTCTCATTCAGGGCAATCAGATCTTTCAGGTCCTTTATGTCCTTA
TCGAA

12610 12620 12630 12640 12650 12660 12670 12680 12690 12700
GCGCTCGGACACATTCTTAAAGTATTCTTCCTCGGACTCTGAAGACTGCGAACCCTTCTCCTTC CGATTCACTTGGCTGCTCAGGAT
CCTCG

12710 12720 12730 12740 12750 12760 12770 12780 12790 12800
CTC 'CTTCGCATCCGCGTTCGACTTCTCTGCCATTTCTAAATTCAGTTGAGCTCTGGATATTGTTTCCTAGGCAA

912810 12820 12830 12840 12850 12860 12870 12880 12890 12900

TTGGTGAGACGAAAGTGAACTTTATTTTCAGTCGCAACGAAACTTCATGTTCACGTGTCAGCGACATGCCAACTTGATCGAAATTCAATGTGGATTTTCA

12910 12920 12930 12940 12950 12960 12970 12980 12990 13000
ATGGTTCCTTTGAAATTAGGAATGCTCGAATATACAAAGTTTGAAAAATTTTGCCATATATATATCATTTGAGCAATATATCCAATCTCGAAACTTGTCT

13010 13020 13030 13040 13050 13060 13070 13080 13090 13100
CTCACTTAAAAGAC TATTTATTCTATAT AR, 'GATTATTTTGTTTGTTT TATAGAATGTGCTAATTAACGAACCATTTAAGT
13110 13120 13130 13140 13150 13160 13170 13180 13190 13200
AATGCCCATAATATTAATTTATGCGTTAACACTAAGTCCATTCGATAAC, TGACCATAATGCATTGGTATTTTG TGTATCAGGACTGGT
13210 13220 13230 93240 13250 13260 13270 13280 13290 13300

TATCAACGGAGGTGTGCAACTCTTTCGAATTTAAGCACCACAATTGGCCTCGCCTTCACCACATGAAAGATCACAGCCTGGAGAAACGTTTAATTCTGAC

13310 13320 13330 13340 13350 13360 13370 13380 13390 13400
TCATCATACCATAGACGCTAGGAACGTCTTCTGCTCTTCTTGCCCAGGATCTTGGT TTGTGCGCCTTAATCACTGCCACCGTATTACTGAGAA

13410 13420 13430 13440 13450 13460 13470 13480 13490 13500
ACCGTTCAGGAATCTTCATTTCATGCCGTGCTCTGTTTGATGGTGGATCTCAACTGCAGCTTCAACTTCAAGATGTCAGGAAGCTTTGAGACAGATGGTT

13510 13520 13530 13540 13550 13560 13570 13580 13590 13600
CGTCAGTAAATACATTTCAATGCGATCTGGAACGTCTAACTACTGCAATAGCCTCCAATATTATTGAAAGCCAGCCGTGCTTCTGCATTGACACCCTTGC

13610 13620 13630 13640 13650 13660 13670 13680 13690 13700
ACCTGGAACATAACCCAAAACCTTATGCTCGCGGACCCAGAGTTTCGTAGTTCTCAACGCATTGATTTACTGATGGGCGCCAGTGCCAGTCTCTTCTACG

13710 13720 13730 13740 13750 13760 13770 13780 13790 13800
AACTGCTGTGCGTCGGTCAAGTCAAGCTTCTGTCGGGTTTGCCGCTAATGCAACGGACTCAGTTAGGCTGGATTGTTTCTGGATCTTGCAGTCGCCCAGA

13810 13820 13830 13840 13850 13860 13870 13880 13890 13900
TGTCACGGACTCCATAGCTACTGGGTCACCTACAACATAAACTTA CTCAAGGATCAGGACAGTCTAGCAGCCTAGCTCACGTGCCTCGCTTG
13910 93920 13930 13940 13950 13960 13970 13980 13990 14000

CATCCAGATGGCCTTCGTCGAGTATATGGTAAACTGGAGATGTCTTCATTGGATTCAGTGACCGAAACCCAATTATCGACCGAAGAATCATAAAGCAGAA

14010 14020 14030 14040 14050 14060 14070 14080 14090 14100
TCATAAAGCAGAATCGACGAGGC 'GAGCTGCCGCCCTTTAAGAATTCTGTTGAAAATCTTCTTTTCATTGCTAATCTTACGCCGACAATCCGCCT
14110 14120 14130 14140 14150 14160 14170 14180 14190 14200
TAAGCCGTCACAACTTTACAACTTTTTAATTTTCATGCATCATGATATGCTAAAAGTATTTTGACAATGGCGACCAACCAA. CGAACCCG
14210 14220 14230 14240 14250 14260 14270 14280 14290 14300

TCTGCAATCTTAAAAACATTCTATCGATATGATAGCGAAATATTAGAATTTTTTTCTAAGCACTCCCACCAGCTGAGAAAAGGGTATCTTTTAATCGATT

14310 14320 14330 14340 14350 14360 14370 14380 14390 14400
TATTCGTTTCCAGCGTTCTCTCCTTTTTCCTAATTGAAACATCACAGATCTCATTTCATTTCTAACGACTGAAAAAATAAAATTCATGTAGGGARACGCT
GCT
T
22040
14410 14420 14430 14440 14450 14460 14470 14480 14490 14500
TCCTTCTGCCTGTTACATACTTTTCAACGAATCTAGCAACTTATAGTTTACAAATTAATCGCTTGTCAAAATCGAATTCACGTCGAATCCACTTGGCAAC
TCCTTC C T TTACA AC TTCAACGAATCTA A T AAA T AT AATTC TCGA T
TCCTTCGCCATCTTACACACACTTCAACGAATCTACTCAGCT TGAT AATTCTTATCGATT============
22050 22060 22070 22080 22090 22100
14510 14520 14530 14540 14550 14560 14570 14580
CACCACCTAATCGATATTATATAATAGTAA--~-ATTAATAGTAGCAG-===========-"' TATTATATAACAGTATA--TAACTAATCATATTATTATGT
ATATTATATAA GTAA AT AG GCAG TATTAT T A A TAT TA TAATCA AT ATTATGT
————————————— -ATATTATATAAACGTAATCCATGCCAAGCTGCAGCCTAATCAAATGTTATTATGT TGTTATGTAATCAAATAATTATGT

92110 22120 22130 22140 22150 22160 22170 22180 22190



14590 14600 14610 14620 14630 14640 14650 14660

AACATTATTATTATGTAATATTT TC. ATACATACGCAAATTAATTGTAGTGAATGCTAATTATTACCTAATTTTCGG
A A TATT TTATGTAATATTTG T A A ACAT GCAA T ATTGT GT AAT CTAATTA TAC T ATTT CG
GAGAATATTGTTATGTAATATTTGCTGCAGCTGCATTATATGTACCAACACACATGGGCAATTCGATTGTCGTAAATACTAATTACTACTTCATTTGCGA
22200 22210 02220 22230 22240 22250 22260 22270 22280 22290
14670 14680 14690 14700 14710 14720 14730 14740
GCACCAACTATCAAGG TTTCACCTGCTGCCCTCCCTTTCC- === === == === === ===, ACCTC----CAGTAGCAGTGGAAATTTTAATTACTTTG
GC CCAACT TCAAGGATATTTTCACCTGC GCCCTCCCT CC A CTC CAG AGCAGTG AATTTTAATTACTTTG
GCGCCAACTGTCAAGGATATTTTCACCTGCCGCCCTCCCTCCCCCCTCTCGCCCTTATTAATATCTCAGCTCAGCAGCAGTGAGAATTTTAATTACTTTG
22300 22310 22320 22330 22340 22350 22360 22370 22380 22390
14750 14760
CCACTTTTGGCGGCTGACTTT
CCACTTTTGGCGGCTGACTT
CCACTTTTGGCGGCTGACTTCGCGGTTAGCTG
22400 22410 02420 22430 22440 22450 22460 22470 22480 22490
CTCTCGCCCTATT
22500 22510 22520 22530 22540 22550 22560 22570 22580 22590
14770 14780 14790 14800

TTAGCTGCTTAATAATCGCTCGCGATTCAAAGCC

GCGGTTAGCTGCTTAATAATCGCTCGCGATTCAAAGCC

AATATCTCAGCTCAGCAGCAGTGAGAATTTTAAATACTTTGCCACTTTTGGCGGCTGACTTCGCGGTTAGCTGCTTAATAATCGCTCGCGATTCAAAGCC
22600 22610 02620 22630 22640 92650 02660 22670 02680 92690

14810 14820 14830 14840 14850 14860 14870
CATTTGTCTCAGGCCACCGAAGCAATCACTCACACTTGCAGGCACAAGCAGCTCACACGGACGCACAC,
CATTTGTCTCAGGCCACCGAAGCAATCACTCACACTTGCAGGCACAAGCAGCTCACACGGACGCACACAGA
CATTTGTCTCAGGCCACCGAAGCAATCACTCACACTTGCAGGCACAAGCAGCTCACACGGACGCACACAGAAGCAAACAGACGCACACAGACGCACACAG

22700 22710 22720 22730 22740 22750 22760 22770 22780 22790
14880 14890 14900 14910 14920 14930 14940 14950 14960 14970
~CAAGCAAACCACAAGTGCCGC. TATGCCACACTTATTTGCAATAACTCTTTGCGGAACCGAAGTAAGCGGCTGGGGAAACTCCCATCGCACTCCAT
CA GCAAACCACAAGTGCCGC: C ACA TTATTTGCAATAACTCTTTGCGGA C GAAGT AGCGGCT! AACTCCCA CGCACTCCAT
CAGGCAAACCACAAGTGCCGCAG CTACATTTATTTGCAATAACTCTTTGCGGAGCTGAAGTGAGCGGCT! AACTCCCAACGCACTCCAT
22800 22810 22820 22830 22840 22850 22860 22870 22880 22890
14980 14990 15000 15010 15020 15030 15040 15050 15060
CATCGCATTACTCATACGCCGCATGTGACCAAATATTTGCCCACTCACGCTCACATCCACAGTTGCCCACACACACACACACAC-————==-=-. AAACAT
CATCGCATTACTCATACGCCGCATGTGACCAAATATTTGCCCACTCACGCTCACATCCACA T C  CACACACACACACAC A ACAT
CATCGCATTACTCATACGCCGCATGTGACCAAATATTTGCCCACTCACGCTCACATCCACACAT--CTGCACACACACACACACGCACACACACACACAT
22900 22910 22920 22930 22940 22950 22960 22970 22980 22990
15070 15080 15090 15100 15110 15120 15130 15140 15150 15160
GGGATTGCGAATGCCAAACAGGACCACAAACAGTCGTCCTGCTTTGCTGCTTTGGAAAGATACCGATACTTTAATGCCGGCTGTGTAGCACATCAAATTA
GGGATTGCGAATGCCAAACAG T GTCCTGCTT GGAAAGATACCGAT C TTAATGCCGGCTGTGTAGCACATCAAATTA
GGGATTGCGAATGCCAAACAG= === === ===~ TAGTCCTGCTTG ===~ GGAAAGATACCGATTCCTTAATGCCGGCTGTGTAGCACATCAAATTA
23000 23010 23020 23030 23040 23050 23060 23070
15170 15180 15190 15200 15210 15220 15230
GCGCTCCCCCTGCTGCCGACAAACA. TTGTTTGTCC CACTCTCTTTT—-~==~~" TCGGATCAGAATCGAGAGTCAA
GCGCT CCCCT C GCCGACAAACAATTTGTTTGTCC ACACTCTCTTTT TCG A CAGA TCGAGA TCAAG
GCGCTGCCCCTTCGGCCGACAAACAATTTGTTTGTCCGACACTCTCTTTTCACTTTTTCGTAGCAGACTCGAGACTCAAGCAGTTGCCATCTTCCATTTT
23080 23090 23100 93110 23120 23130 23140 23150 23160 23170
915240
AAG
A G
GCTGGACTTGGCCAGCTGCAGTTGGCCAATGGAGCCAAGAAGGGCTCAGG
23180 23190 23200 23210 23220

51)

CG15323:melanogaster (above), erecta (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

1260 1270 1280 1290 1300 1310 1320
GTCTTTAAGTGGAAGACAGTAGACGATAACACAATTAGCATACCCAGACCCGGGCACACCCCCCAATTTC
GTCTTTAAGTGGAAGACAGTA ACGATAACACAATTAGCATAC CAG G GCACA CCCAATTTC
GTCTTTAAGTGGAAGACAGTACACGATAACACAATTAGCATACTCAG---~-GCGCACA~---CCCAATTTC

210 220 230 240 250 260

1330 1340 1350 1360 1370 1380 1390
CAAACACGCCCACTTTTCGCATCGTGAAACACTTGTGGGTGTATTTATTGATCCATCCTCGTAAGTGAAA
CAAACACGCCCA T TTC CATCGTGAA TGTGGGTGTA TTATTGATCCATCCTCGTAA TG AA
CAAACACGCCCAGTATTCCCATCGTGAACTCGATGTGGGTGTAGTTATTGATCCATCCTCGTAAATGGAA
270 280 290 2100 2110 2120 2130

1400 1410 1420 1430 1440 1450 1460

ATTCGCTTTCCGAGTTGCTGACAGCAATATGAGGTTGTGGCTGCCATGGCTACAATTCAGTTTAGTCTAA
ATTCGCTTTCCGAG TGCTGACAGCAATATGAGGTTGTGGCTGCCATGGCTACAATTCAGTTTAGTCT A
ATTCGCTTTCCGAGCTGCTGACAGCAATATGAGGTTGTGGCTGCCATGGCTACAATTCAGTTTAGTCTGA

2140 2150 2160 2170 2180 2190 2200

1470 1480 1490 1500 1510
GTTTTCAGATAGCTGTCCACGAATGAATTAGCTGGGTATTTCCCCCCH
GTTTTCAGAT GCT TCCACGAATGAATTAGCTGG TATTTCCCCC GA
GTTTTCAGATTGCTATCCACGAATGAATTAGCTGGCTATTTCCCCCAGAAACAGAAGCAGAAACAGGAAC

2210 2220 2230 2240 2250 2260 2270
1520 1530 1540 1550 1560
CGAAACAGAAACAGATACAGAAACTGAAACTGAAACTGAATCAAAGCCTGTA
ARACCGAAACA GAAACTGAATCAAAGCCTG A
AGAAACAGAAACAGAAACCGAAAC. 'TGAATCAAAGCCTGCA
2280 2290 2300 2310
1570 1580 1590 1600 1610 1620 1630

TTTTTGGTGCTTTTGGTTTCTAGTTTCCAGCTCGGCACTTAAAGTGGAAAATGCATCGTGCAGTCARAG
TTTTTGGTG T GTTTCT G TT CAGCT GGCACTTAAA GG A GCA CG G AGTCAAAG
CTTTTTGGTGGT-~~~GTTTCTGGATTTCAGCTGGGCACTTAAAACGGGGCACGCAACGAGGAGTCAAAG

2320 2330 2340 2350 2360 2370 2380
1640 1650 1660 1670 1680 1690 1700
TGAGGTCAGCTACTCGCACTAACTCTGCAACTCTCGCTTTGTAAGCTACATACATATATGTATAACATAT
GAGGTCAGC ACTCGCACTA CTCTGCAACT TC CTTTG AAGCT A ATAT
GGAGGTCAGCCACTCGCACTAGCTCTGCAACTTTCTCTTTGAAAGCT——————=======———~—. -ATATAT
2390 2400 2410 2420 2430

1710 1720 1730 1740 1750 1760 1770
TTCTAAATAG-TTTT' \TGAAAAATCATATAAAGCAATGGGAGTCATTTCCGCTTGGCTCACAG
TTCTAAATAG TTTT TG. TCATATAAAGCAATGGGAGTCATTTCCGCTTGGCTCACAG
TTCTAA TTTT' .TGAAAAATCATATAAAGCAATGGGAGTCATTTCCGCTTGGCTCACAG
2440 2450 2460 2470 2480 2490 2500

1780 1790 1800 1810 1820 1830 1840

CTGGCTCCAGCAGCTGATTTACTAAGGCAAAACTAATACGATTTAGACGCCCCCAAGAGTACACTCAGGA
CTGGCTCCAGC GCTGATTTACTAAGGCAAAACTAATACGAT TAGACGCCCC A G GTACACTC GGA
CTGGCTCCAGCGGCTGATTTACTAAGGCAAAACTAATACGATGTAGACGCCCC-ACGGGTACACTCGGGA

2510 2520 2530 2540 2550 2560 2570
1850 1860 1870 1880 1890 1900 1910
CATCTAGATGGCGCTTTTTCGAATACTTCGAAAGATTACGTCTTGAATGCCTCAATTTTCTAATCAATTT
ATCTAGATGGCGCT TT G CTTGA C TC ATTT CT A CA
AATCTAGATGGCGCTATT - === === === == ——mmm = | GGCTTGACATCTTC-ATTTGCTGACCA-~-~-~
2580 2590 2600 2610 2620
1920 1930 1940 1950 1960 1970 1980
GGTTTCGTTTACACCGTTTCATGCTTACTTAAAAGGAAATGGTT 'GTGATTTAGT
ATTTAGT




1990
TT: ATT.
TT A TAG
TTCATTTACTCAAGTTCGTGCATCCCTAATAGAA. 'TTAAGGAATTACTACTG
2630 2640 2650 2660 2670 2680 2690
11000 11010 11020 11030 11040 11050

—~CATTTTTTGTGTAATATATGGCCATAATTAATCAAATTAAC-ACATTT-TGTATACATAATTTGCT -~
CATTT TTGT A AT T ATA TTA T A TTAA A ATTT T T T CA A TGCT
TCATTTCTTGTTCATCATGTTATTATATTTATTTTATTTAATTATATTTATATGTTCAGACAATGCTTGC

2700 2710 2720 2730 2740 2750 2760
11060 11070 11080 11090 11100 11110
__________________ TGTACATAAATTGAAGTCGTGGT! TTTTCAGATCCTTTGGGAATTTTAT

TGTA AT AATTGAAG C T GTAAAAT TCAG TCCTTTGGGAATTTTAT
CATATTTATTTGTGTATATGTATATCAATTGAAGCCATTGTAAAATGGTCAGCTCCTTTGGGAATTTTAT
2770 2780 2790 2800 2810 2820 2830

11120 11130 11140 11150 11160 11170 11180
GACGCTAAGAAGGTGCAGTGTACTTTCTGGCTCAAACACGAGCAACGCTTCATAAATCTCGGTATTAAAA
G CGCT AGAAGGTGCAGTGTACTTTC GGCTCAAACACGAGCA CGCT CATAAATCTCGGTATTAAAA
GGCGCTGAGAAGGTGCAGTGTACTTTCCGGCTCAAACACGAGCAGCGCTCCATAAATCTCGGTATTAAAA

2840 2850 2860 2870 2880 2890 2900
11190 11200 11210 11220 11230 11240
TCCTGGCAAGGAAAGAGCGGTGGCAGTAAGAGGTCCTGGAGGCGAGAACAAGAGTGACCATT
A AGTCCTGGC AGGAA GAGCG TGGCA AAGAGGTCC GGAGGCGAGAACAAGAGTGACCATT
ATTGAAAGTCCTGGCGAGGAAGGAGCGTTGGCAAAAAGAGGTCC GAGAACAAGAGTGACCATT
2910 2920 2930 2940 2950 2960 2970
11250 11260 11270 11280 11290 91300
TCATGCACACCC. ACACACACACACACACAC. GTCGCACACCCGCACATCATATATTAC
TCATGCAC CCCA CACACACACA CGCACATCATATATTAC
TCATGCACGCCCACACACACGCACACACACA-——————— === == ——— = = CGCACATCATATATTAC
2980 2990 21000 21010 21020
11310 11320 11330 11340 11350 11360
CAGCTTGTTGGGAA AAGGAGCCGGG. ACTTGGCCCGCTGTGAGATATGGGATG
CAGCTTG GGGA G GGAGC GGG GGGGCACTT GCCCGCT TGAGATATGGGATG
CAGCTTGCC 'GGGGGCCGGGGCACTTTGCCCGCTCTGAG: AT
21030 21040 21050 21060 21070 21080 21090
11370 11380 11390 11400 11410 11420 11430

TGCAACGATATTTTACAATATAATTATGTCAACTACAGAGCATGACGACAAAATCTCCGACGAGCTCTCA

TGCAACGATATTTTACAATATAATTATGTCAACTACAGAGCATGACGACAAAATCTCCGACGAGCTCTC

TGCAACGATATTTTACAATATAATTATGTCAACTACAGAGCATGACGACAAAATCTCCGACGAGCTCTCG
21100 21110 21120 21130 21140 21150 21160

11440 11450 11460 11470 11480 11490 11500
ACTTCAACAATACTTTATGTGTGCGTCTGCCCGGCTCGCCGCCACGTTCCTGAACCCCCACCCCCCCTCC
ACTTCAACAATACTTTATGTGT C CTGCC GCTC C GC CG
ACTTCAACAATACTTTATGTGTCC--CTGCC-~GCTCCCTGCGCCGmmmmmmmmmm e e e e

21170 21180 21190 21200
11510 11520 11530 11540 11550 11560
CTCCTCCCCACCCTCACCACATTTGTTCGTTGATCCTGGCGAAAT -~ —————=— CGGGTTGAGAAGGGGG
CTCCTCCCC TTG TCGTTGATCCTG CGAAAT CGGG GAG GGGGG
CTCCTCCCCCmmmmmmmmm e TTGCTCGTTGATCCTGTCGAAATT! T AGCGGGGGG
21210 21220 21230 21240 21250 21260
11570 11580 11590 11600 11610 11620
AGCAGGGA- ~GCTTCGAAGCGGACGGCTTTGAAGCCGCTGGCGCCAGCATATGAAA-~
AGCAGGG GCTTCG AGCGGACGGCTTTGAAGCCGCTGGCGCCAGCATATGAAA
AGCAGGGGAGCAGGGGCAGGGGGCTTCGGAGCGGACGGCTTTGAAGCCGCTGGCGCCAGCATATGAAATG
21270 21280 21290 21300 21310 21320 21330
11630 11640 11650 11660 11670 11680 11690

—=--TGATGTCACCCGTCGGGATTACAAGCGGGCTTTGAGATTTCACTTCCAACCGAAGCTCCCCCACTGC
TGATGTCACCCGTCH ATTACAAGCGGGCTTTGAGATTTCACTTCCAACCGAAGCTCCC ACTGC
ATGTGATGTCACCCGTCGGGAT 'AAGCGGGCTTTGAGATTTCACTTCCAACCGAAGCTCCCA-ACTGC
21340 21350 21360 21370 21380 21390 21400

11700 11710 11720 11730 11740 11750 11760
ACGCCAGCCATTCGTATGCCCCCCATTTCTCTCTCTCTCTCTCTGCCACTCTAGCCGTCTCCTTCGGCGG

ACGCCA CCA TCGTATG CC CTCTCTCTCT GCCACT AGCCGTCTC TTCG CGG
ACGCCATCCACTCGTATGGCC- CTCTCTCTCTAC-~GCCACTACAGCCGTCTCTTTCGCCGG
21410 21420 21430 21440 21450 21460

11770 11780 11790 11800 11810 11820 11830
CATTCGAATTTTGCACACTTTGCACTTTTGATTTGCCTTTGGCTTTTCACCGCATCCCGGCTAGCAATGA
C TTCG A T GCACACTTTGCACT TGATTTGCCTTTG CTTTTCACCGCAT CCGGCTAGCAATGA
CTTTCGGACCTCGCACACTTTGCACTGCTGATTTGCCTTTGACTTTTCACCGCATTCCGGCTAGCAATGA
21470 21480 21490 21500 21510 21520 21530

11840 11850 11860 11870 11880 11890 11900
TATTGACTCGGCTCGATGGCTGCAAGCGGCATAAATAAAACGGCAATGCAGGCTCTTTATCGTACTTGCA
TATTGACTCGGCTCGATGGCTG AA CG CATAAATAAAA GGCAATGCAGGCT TT ATCG ACTTGCA
TATTGACTCGGCTCGATGGCTGTAA-CGCCATAAATAAAA-GGCAATGCAGGCTTTTCATCGCACTTGCA

21540 21550 21560 21570 21580 21590 21600
11910 11920 11930 11940 11950 11960 11970
TTGTTT 'ATTCTTTGGCG. TTATTAATAAATCGGCAACGGAATTCGCAAAGCCGTAAAGACAA
TTGTTT ATTCTTTGGCGAAATTATTAATAAATCGGC
TTGTTT ATTCTTTGGCGAAATTATTAATAAATCGGC:
21610 21620 21630 21640 21650 21660
11980 11990 12000 92010 12020 12030
GCGATGCATAAGCTGTATAAAGCATATAAAGTGATCCGAGGCTAAATTCCAGTACAGTCAT —————~' TTT
G GA AT C G AA AT A AGTGATCCGAGGC AATTCCAGT A TCA TTT
GAGAGAAATGCACGGC---AATTATTGACAGTGATCCGAGGCGGAATTCCAGTTTATTCAATGAACCTTT
21670 21680 21690 21700 21710 21720 21730
12040 12050 12060 12070 12080 12090 12100
TCATTAAAGATCACACATAACATTCCATTAATGCGATCATATGGTCATGCTTATCT ARTTCA
TCATTAAAGATC GTA C ATTC
TCATTAAAGATC TA--—--CTATTCT
21740 21750
12110 12120 12130 12140 12150 12160 12170
CTGAAGGCACCATACAATTTGCAAACATGTCAACTTTGAAGACGCAGTTCAACTGTGCGGCAAATCAGCT
C CGCA
C 'GCAC
21760
12180 12190 12200 12210 12220 12230 12240
GTGCAGCATTGTATTCATTAACTAAGCTACCCCCCCCCCCCCTTTTTTTTTCAACATACTATCCTAATAG
C GCATT TAT TAAC CTAC ACATA
—--CTGCATTATATG---TAACA---CTAC ATA
21770 21780
12250 12260 12270 12280 12290 12300 12310
TTCTCTAGTGCTTGCACTTTTGGCTTAGCGTTCTGCTCTGCAATTATGT TCCTTAGCACTCGCTATC
GGC C TT TG ATT T
====CATT-T ATTGT
21790 21800
12320 12330 12340 12350 12360 12370 12380

GTAACATAACTCGTTCGCTAAAAT, TAAACATTAATCGTTTGATTTGATTCATTGCTCGAAATGGATA

12390 12400 12410 12420 12430 12440 12450
ATAGAAGAGCTTATTATTGTTATTATTTTATTTATGCGTCAAGACCATACATGATAATACATTGGTATTT

12460 12470 12480 12490 12500 12510 12520
TGGGA. ATATACTATTTCTTCGGC TTTTCTTC T TC ATCC




12530 12540 92550 12560 12570 12580 12590 AATATGTTGTGCGCCTTAATCACTGCCACCGTATTACTGAGAAACCGTTCAGGAATCTTCATTTCATGCC
AGGAGGCGATCGAATAACAGCCTATTACATTCCTTCTCATTCAGGGCAATCAGATCTTTCAGGTCCTTTA

13440 13450 13460 13470 13480 13490 13500
12600 12610 12620 12630 12640 12650 12660 GTGCTCTGTTTGATGGTGGATCTCAACTGCAGCTTCAACTTCAAGATGTCAGGAAGCTTTGAGACAGATG
TGTCC! AC: "TGCGAACCCTT
13510 13520 13530 13540 13550 13560 13570
12670 12680 12690 12700 12710 12720 12730 GTTCGTCAGTAAATACATTTCAATGCGATCTGGAACGTCTAACTACTGCAATAGCCTCCAATATTATTGA
cTeC AC TC AGTAAATAC G ACTACT
——————— AGTAAATACT----AAT TACTT
21810 21820
13580 13590 13600 13610 13620 13630 13640
12740 12750 12760 12770 12780 12790 12800 AAGCCAGCCGTGCTTCTGCATTGACACCCTTGCACCTGGAACATAACCCAAAACCTTATGCTCGCGGACC
GCCTTCGCATCCGCGTTCGACTTCTCTGCCATTTCTAAATTCAGTTGAGCTCTGGATATTGTTTCCTAGG
13650 13660 13670 13680 13690 13700 13710
12810 12820 12830 12840 12850 12860 12870 CAGAGTTTCGTAGTTCTCAACGCATTGATTTACTGATGGGCGCCAGTGCCAGTCTCTTCTACGAACTGCT
CAATTGGT GAAAGTGAACTTTATTTTCAGTCGCAACGAAACTTCATGTTCACGTGTCAGCGACAT ceee AACTG
GCC AACTG--
21830
13720 13730 13740 13750 13760 13770 13780
12880 12890 12900 12910 12920 12930 12940 GTGCGTCGGTCAAGTCAAGCTTCTGTCGGGTTTGCCGCTAATGCAACGGACTCAGTTAGGCTGGATTGTT
GCCAACTTGATCGAAATTCAATGTGGATTTTCAATGGTTCCTTTGAAATTAGGAATGCTCGAATATACAA
13790 13800 13810 13820 13830 13840 13850
12950 12960 12970 12980 12990 13000 13010 TCTGGATCTTGCAGTCGCCCAGATGTCACGGACTCCATAGCTACTGGGTCACCTACAACATAAACTTAGA
AGTTTGAAAAATTTTGCCATATATATATCATTTGAGCAATATATCCAATCTCGAAACTTGTCTCTCACTT
13860 13870 13880 13890 93900 13910 13920
13020 13030 13040 13050 13060 13070 13080 AGAACACTCAAGGATCAGGACAGTCTAGCAGCCTAGCTCACGTGCCTCGCTTGCATCCAGATGGCCTTCG
AAARGAC! TATTTATTCTATAT AAAGATGATTATTTTGTTTGTTT AATGT
13930 13940 13950 13960 13970 13980 13990
13090 13100 13110 93120 13130 13140 93150 TC AACTGGAGATGTCTTCATTGGATTCAGTGACCGAAACCCAATTATCGACCGAAGAA
GCTAATTAACGAACCATTTAAGTAATGCCCATAATATTAATTTATGCGTTAACACTAAGTCCATTCGATA
14000 14010 14020 14030 14040 14050 14060
13160 13170 13180 13190 13200 13210 13220 TCATAAAGCAGAATCATAAAGCAGAATCGACGAGGCGAGAGTGAGCTGCCGCCCTTTAAGAATTCTGTTG
AC, TGACCATAATGCATTGGTATTTT TGTATCAGGACTGGTTATCAACGG T
14070 14080 14090 94100 94110 14120 14130
13230 13240 13250 13260 13270 13280 13290 AAAATCTTCTTTTCATTGCTAATCTTACGCCGACAATCCGCCTTAAGCCGTCACAACTTTACAACTTTTT
AACTCTTTCGAATTTAAGCACCACAATTGGCCTCGCCTTCACCACATGARAGATCACAGCCTGGAGAAAC
14140 14150 14160 14170 14180 14190 14200
13300 13310 13320 13330 13340 13350 13360 AATTTTCATGCATCATGATATGCTAAAAGTATTTTGACAATGGCGACCAACCAAAAAAAAAAAAACGAAC
GTTTAATTCTGACTCATCATACCATAGACGCTAGGAACGTCTTCTGCTCTTCTTGCCCAGGATCTTGGTA
14210 14220 14230 14240 14250 14260 14270

13370 13380 13390 13400 13410 13420 93430 CCGTCTGCAATCTTAAAAACATTCTATCGATATGATAGCGAAATATTAGAATTTTTTTCTAAGCACTCCC



14280 14290 14300 14310 14320 14330 14340
ACCAGCTGAG! TTTTAATCGATTTATTCGTTTCCAGCGTTCTCTCCTTTTTCCTAATTGA
14350 14360 14370 14380 14390 14400 14410

AACATCACAGATCTCATTTCATTTCTAACGACTGAAAAAATAAAATTCATGTAGGGAAACGCTTCCTTCT

14420 14430 14440 14450 14460 14470 14480
GCCTGTTACATACTTTTCAACGAATCTAGCAACTTATAGTT AAATTAATCGCTTGTCAAAATCGAAT

14490 14500 14510 14520 14530 14540 14550
TCACGTCGAATCCACTTGGCAACCACCACCTAATCGATAT! ATAGTAAATTA. AGTAT
14560 14570 14580 14590 14600 14610 14620
TATATAACAGTATATAACTAATCATATTATTATGTAACATTATTATTATGT TTGTCAATACATAC
14630 14640 14650 14660 14670 14680 14690
GCAAATTAATTGTAGTGAATGCTAATTATTACCTAATTTTCGGGCACCAACTATCAAGGATATTTTCACC
TCAAGGATATTTTCACC
TCAAGG. TTTCACC
21840
14700 14710 14720 14730 14740
TGCTGCCCTCCCTTTCCACCTC—===== === == === CAGTAGCAGTGGAAATTTTAATTACTTTGCCAC
TG T C CCC TC CCTC CAG AGCAGTG AAATT TAATTACTTTGCCAC
TGTTTTCACCCCCCTCGCCCTCAATAATATCTCAGCTCAGCAGCAGTGAAAATTGTAATTACTTTGCCAC
21850 21860 21870 21880 21890 21900 21910
14750 14760 14770 14780 14790 14800 14810

TTTTGGCGGCTGACTTTGCGGTTAGCTGCTTAATAATCGCTCGCGATTCAAAGCCCATTTGTCTCAGGCC

TTTTGGCGGCTG CTTTGCGGTT GCTGCTTAATAATCGCTCGCGATTCAAAGCCCATTTGTCTCAGGCC

TTTTGGCGGCTGCCTTTGCGGTTGGCTGCTTAATAATCGCTCGCGATTCAAAGCCCATTTGTCTCAGGCC
21920 21930 21940 21950 21960 21970 21980

14820 14830 14840 14850 14860 14870 14880
ACCGAAGCAATCACTCACACTTGCAGGCACAAGCAGCTCACACGGACGCACACAGACAAGCAAACCACAA
CCGAAGCAATCACTCACAC AGGCACAAGCAGC CACACGGACGCACACAGACA GCAA CCACAA

GCCGAAGCAATCACTCACAC AGGCACAAGCAGCGCACACGGACGCACACAGACATGCAAGCCACAA
21990 22000 22010 22020 22030 22040 22050
14890 14900 14910 14920 14930 14940 14950
GTGCCGC, CACACTTATTTGCAATAACTCTTTGCGGAACCGAAGTAAGCGGCT AAACT
GTGCCGCAGAGTATGC ACACTTATTTGCAATAACTCTTTGCGGA C GAAGTAAGCGGC GGGAAACT
GTGCCGC. TATGCTACACTTATTTGCAATAACTCTTTGCGGAGCTGAAGTAAGCGGCATGGGAARACT
22060 22070 22080 22090 22100 22110 2120
14960 14970 14980 14990 15000 15010 15020
CCCATCGCACTCCATCATCGCATTACTCATACGCCGCATGTGACCAAATATTTGCCCACTCACGCTCACA
cce TCGCATTACTCATACGCCGCATG ACCAAATATTTGCC ACTCACGCTCACA
CCCGmmmmmmmmm ! TCGCATTACTCATACGCCGCATGCAACCAAATATTTGCCGACTCACGCTCACA
22130 2140 22150 22160 22170 22180
15030 15040 15050 15060 15070 15080 15090

TCCACAGTTGCCCACACACACACACACACAAACATGGGATTGCGAATGCCAAACAGGACCACAAACAGTC
TCCACA T C CACACACACACA TGGG ACAAACAGTC

TCCACATT----———~ CGCACACACACACA----T! ARACAGTC

22190 22200 22210
15100 15110 15120 15130 15140 15150 15160
GTCCTGCTTTGCTGCTTTGGAAAGATACCGATACTTTAATGCCGGCTGTGTAGCACATCAAATTAGCGCT
GTCCTGCTT G AAAGATACCGATACTTTAATGCC TCAAATTAGCGC
GTCCTGCTTC———===~ TACCGATACTTTAATGCC: TCAAATTAGCGC-
02220 02230 02240 22250 02260
15170 15180 15190 15200 15210 15220 15230
CCCCCTGCTGCCGACAAACAATTTGTTTGTCCAACACTCTCTTTTTCGGATCAGAATCGAGA
CCCT CTGCCGACAAACAATTT CTCTCTTTTTCGGA CAGA TCGAGA
--CCCT-CTGCCGACAAACAATTT-——————————— CTCTCTTTTTCGGAGCAGACTCGAGA
02270 02280 02290 92300 22310



CG15323:melanogaster (above), ananassae (below)

Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

110 120 130 140 150 160 170 180 190 1100
CTTAAACAACAATTTCCTCCATTTGCCATTAAAATACGCTTTAATTTTTGTTTGGCTTTTTGTGCTTTCGCCTTTCTGTTGCCCTTATTTACACCCAAGT
CTTAAACAACAA CCATT AAAT CGCTTTAATTTTTGIT G TTTTTG TTT CTTTC TT
CTTAAACAACAA 'CATT: TGCGCTTTAATTTTTGTT--GTTTTTTGCCTTTTTAGCTTTCACTTT————— === === === —————

210 220 230 240 250 260

1110 1120 1130 1140
TGCATGTTGCTGCT TTGCC: TGCCCCATTTTTGGTATGCAATAAAT
TGTTGCTGCT GTTGCC TGCCCC TTTTGGTATGCAATAAAT
—====TGTTGCTGCTTTTGTTTTCTCTTTTTTGCAGCAAGAGTTGCACGTTGCACGTTGCCGCCATTGTTGGTGTTGCCCCCATTTTGGTATGCAATAAA'
270 280 290 2100 2110 2120 2130 2140 2150 9160

1150 1160 1170 1180 1190 1200 1210
TGCGCCACTTGAGCAAAGTTAATAAAGTTACAAATAGTTTAAATATTTATTTACAGTTTTTT TTGGCCAA
TGCGCCACTTGAGCAAAGTTAATAAAGTTACAA. T 'TTATTTACAGTTTTT G TTGGCCAA
TGCGCCACTTGAGCAAAGTTAATAAAGTTACAAATAGTTTAAATATTTATTTACAGTTTTTGTGTTTTTTCTTCCATTTGTTGTTTTTGTTTTTGGCCAA

2170 2180 2190 2200 2210 2220 2230 2240 2250 2260

1220 1230 1240 1250 1260 1270 1280 1290 1300 1310
CAATTTGTGCAACGCTATT-~CAGTTCATTGT-~-AGTTTGCCACAGTTGTTGCCGTTGTTGCCGTTGTTGCTGCCACGTTGCTTACGTGACATTGCCAAC
CAATTTGTGCAACGCT TT CAGTTCATTGT AGTT CC CAGT GTTGC G GCC TGTT T GTTGCTTACGTGACATTGCCAAC
CAATTTGTGCAACGCTGTTCCCAGTTCATTGTTGAGTTGCCCGCAGTGGTTGCAG-——~~ GCCA-TGTTTTT---~-~ GTTGCTTACGTGACATTGCCAAC
2270 2280 2290 2300 2310 2320 2330 2340 2350

1320 1330 1340 1350 1360 1370 1380 1390 1400
AAGCCGCAGTGCGCGGAT-CGT: =T TGTGAAAGTGGATGTGGAC--GTGGAAGTGGAAGCCACAAGCGTGTTGGTCTACGCGGCACAGGA
AAGCCGCAGT CG GGA CG T GG A GG AG AG GC GGGAGG G C AGCGTG GT A G GGCA GG
AAGCCGCAGTCC 'GCCACCTCCCCGGCA-GAGCGAGGCCAGGCAGCCCT! 'GC 'CAGCGTGCATGTGAATGTGGCAACGGG

2360 2370 2380 2390 2400 2410 2420 2430 2440

1410 1420 1430 1440 1450 1460 1470 1480 1490 1500
TATACCCTTTCAG---AGGGCCATTACGGACTTAAAACCCTGACTTTTCCCAATTACAATT -~ ~TTTGTGCTCTCARACAAGCGTTT AAATAGCTT
AT TTTCAG A CCA A A AAA C T CCA AAT T TG TC A TTT AG A AAG T
AATG---TTTCAGCCAAAAACCACAAAACAGGCGAAAGACAACATCCACACGAAAAGAAGTTCATCCTTGTTCCGTTTTTATTCTTTAAGGATAAAGG-T
2450 2460 2470 2480 2490 2500 510 2520 2530 2540

1510 1520 1530 1540 1550 1560 1570
TGAGGCAGGCAC--ACATCCTTTCACGCAATGATAACGCTATAGAATGCGTTTATTAATTTTTAATT-TTCAATTTTA-— === — == ————————mmmm
TA CG A ACA TTTCA G AT T A G TA GTTT TTA TTTAAT T CA
TAACTCTGAAAGCGACAGG-TTTCATGACATTTTTATGTTA~~—————~ GTTTTTTAG--TTTAATAATCCAGACACTCTGTTTCTTTAAAGTTTTTTAA

2550 2560 2570 2580 2590 2600 2610 2620 2630

1580
'TC
A TC
AATAAAAGAAARAGGTTATAAAAATATTTCTTAAAAGGATTCCTAAGATTCATAACACGGGACTTCCTTCT T TTTTTAATAAAATTC
2640 2650 2660 2670 2680 2690 2700 2710 2720 2730

1590
TACAATTGATT:
TA AA T ATT
TAGTATAGTATGTCTAGTAATTCTAGTATAGTACAATAAAAACTAAATACTTCTTTTTATTATTAAAAATTATT. AACGGGTAATTTAAATTACTCGA

2740 2750 2760 2770 2780 2790 2800 2810 2820 2830
1600 1610
TCTAAATACTG-AAGC--TCTGA

A TCTARATACT AA C TCT
AATTTAAAGAATTTAGCTGTAGCGACTACAGGCCTTAAGCTAGTTATATACATCTTAATTAAATACTAAGGATAAACTCTAAATACTTCAATCAATCTT-

2840 2850 2860 2870 2880 2890 2900 2910 2920 2930

1620 1630 1640 1650 1660 1670 1680 1690 1700

TTAAAATTGCGA-ATGCTTTGGGAAGCCATTTAAGATCTGTGTAGTTCGATTAAAAGTA-~ATCTACAAATTTAGAATT-CCCCACTCGCARACTCGAGC

TT AAT G AA TT AAG CTT GA TAG T AAAAGT AT TACAAA TAA T C AT A ACTC A
TTCATATAGTAACAC. T GACTTCTTT TAGAATATTA, TTATATTTACAA. TATATTAACTTTATTTTAAGACTCTAT-

2940 2950 2960 2970 2980 2990 21000 21010 21020

1710 1720 1730 1740 1750 1760 1770 1780 1790 1800

AAAATCTTCATAACGCCACTCAAAGCAACAAACT -—====~—, ACAACAAGACAACAATTTGAGCTGCAAATTGAATTAGCTGTTC-ATTAGAGCTAAGAAT
AAT T T Cc TCAA AA AA CT A AAACA AATTA T AATT AT TCA AA T GAT

ATATTTGTTTTTGTTCTTGTCAACTAAAGAACCTTTAGTTGATGTTAAAACATAAAATTTATATTTACATTTTAGTCCAAATACTAGGATAATTTTGGAT
21030 21040 21050 21060 21070 21080 21090 21100 21110 21120

1810 1820 1830 1840

TAAGTGCGGAG---TGCATCAGATGT~~~~GATATTTAATATTCA

TAA T A T T AAGT GAAT ATTT A
TAATTAGACATTTATAGCTTACAAGTTTCCGAAATGGACT-TTAGAAAATAATTAAAAAATTCGATATGAATATTCCATCTAATCCTCCCTAGTCTAACC
21130 21140 21150 21160 21170 21180 21190 21200 21210 21220

CACCCAGCATACCCTGTAGCTGGAGCCTGCATTGCGGGGCGCATAACAAAGCCCTCTACTGGCCACTGAGGCAGCTCGTGTTCGAGCCAAACTTAAAATG

21230 21240 21250 21260 21270 21280 21290 21300 21310 21320
CGTAAACAATTTCTTTGACAAGTGCATGCTCCTGCACACCCTCCGACATAGGCCACTACAGGACATCTT TTGAA 'GAATA
21330 21340 21350 21360 21370 21380 21390 21400 21410 21420
1850 1860 1870 1880 1890 1900 1910 1920
———————————————————— CGCCACTTGAGCTATGCTTGTAGCTAGCTATAATTTAATTTGAGCTTTCAAATTAAATATTTATATATTTTTCGATGGCC
CGCCACTTGA
TATATATCTGGACTTTGATGCGCCACTTGA
21430 21440 21450
1930 1940 1950 1960 1970 1980 1990 11000 11010 11020

AGTGCAACGGAGTGGCAACTTAGCCCAGTTCGATGGAGAACAACAAAACGTATTCGCCATAGTTGATTCCCTTGCTTGAGCGAAACTCAAAAAGCGTAGG
TCCCTTG G C AAA T AAAA CG AGG
TCCCTTGTGAGGCCCAAAAT-AAAATCCG-AGG

21460 21470 21480 21490

11030 11040 11050 11060 11070 11080 11090 11100 11110

GAATTTTCTTCGACAATTGCCATGGCCCTCTGGGGCCAGGAAGCCCTGCAGAGGGCTCTTCACCCCTTTTAT AGCAC--CCCCCCCCCCTTGGAARAA
T TTCT C GGC C GG CAG A AGAGG C TA CT T GACAG A C
~TGTTCT 'TGGGCTC: ACAGAA 'TC-~-TGA--CATAATTAGACAGAAACACG-
21500 21510 21520 21530 21540

11120 11130 11140 11150 91160 11170 11180 11190 11200 11210

GCGCTAAAATTAAGTTTCAGGTGTGTCATTTC C. 'GTAGTGGAGATGGTCAGTGGCCGCCCAAGGA

11220 11230 11240 11250 11260 11270 11280 11290
CATGCGTAATTAGCCAGAAACATCATTTCCATATGGCCAGAGCTTTTTAATAAGTCTTTTCCATAACCAACATCAAAGC: -GA-
ATTTCCATATGG CAG G T TT A T GTC T C ACATCAAAGC
———————————————————————— ATTTCCATATGGTCAGGGGTCTTAAGTGGGTCGCT~~~~~~~~CCACATCAAAGCCTCTCGGCCCAGAACACACAC
21550 21560 21570 21580 21590 21600 21610
11300 11310 11320 11330 11340 11350 11360 11370 11380 11390
====GCTAATTTATGTGTGCCTCTGAAACGGCCGAAATCCCCCAACTTCCTTGGAGAAGGGGTAGCTCACCT~~~GATTTTCCGAGGGTGGATTCACTCT
GCTAATTTATG CCTCTG A CG CCCAAT AGAA GG AGCT AC T G CCGAGT ATACCT
ATCTGCTAATTTATG--~-~CCTCTG-ACCGCA~~~~~~ CACCAAAATAAAAACAAGAAAGGAAAGCTAACTTCGGGCGGAGCCGAAGTTTAAAT-ACCCT
21620 21630 21640 21650 21660 21670 21680 21690 21700
11400 11410 11420 11430 11440 11450 11460 11470 11480
T----TTAAACTGTATTAAG-TACATTTAAATG-CGATCATAAAAAATTAGCAGGCTCTGAGTTAGCTGATT-TTGGACATACTTCATC----TAGAGAG
T TTAA GAT GTA T C ATC TA A ATTAG T GTGC AT T GG C C TCAT TG A
TGCAGTTAAGTCGCAGTCCGCTAGGTGGCGCCACCCATCTTATATTAT! GGATCGC. GGCCGATCCTCATGAAATTTGGCAA
21710 21720 21730 21740 21750 21760 21770 21780 21790 21800
11490 11500 11510 11520 11530 11540 11550 11560 11570
AGAGAACGATTTTGAAAACCAGGGCGTAATGGCTTACTGCAATC-TGAAATATGGCGATGCGTCTTTAAGTGGAAGACAGTA--GA-CG— -ATAACAC
A AA TTTTG A A G T C ATCATCT A T A C C AAGT AGCAT GA CG AT ACA
ATCAAATTCTTTTGTCCAAAATAGAATCTGTACCAAATCCCATCTTTCTAACTTAAAAAACACCA--AAGTT-ATGCCAATTCCGATCGTTCTATGACAG
21810 21820 21830 21840 21850 21860 21870 21880 21890



11580 11590 11600 11610

AATTAGCATAC: CA CC "ACACCCCCCAATTTCCAAACA
TAG ATA C AG AC GCCACCCCA T AAAA
CTATAGGATATAGTCGGCCGATCCTTATAAAATTTT AC. 'GTTGGTCAAATATAACA GTGTGGAAAGTCTCAACCCTCTAACTTAAAAAA
21900 21910 21920 21930 21940 21950 21960 21970 21980 21990
11620 11630 11640 11650 11660 11670
CGCCC-ACTTTTCGCATCG-~=—-TGAAACA=—=====——==~ CTTGTGGGTGT — === === === —m === ———mm e ATTTAT-TGATCCATCCT----—
C CC A TT T GCAT T AA CA CT GG T T ATIAT TG T C T C
CACCAAAGT ATTTCCGATCAATCAGTTATAT AGC GGCCGATCCCGGCCGTTCCGACTTATATGCTACCTGCAAGGAA
22000 22010 22020 22030 22040 22050 22060 22070 22080 22090
==---CGTAAGT
CG A GT G
AAAACGGATGTGTGCAAAGTTTCAACTCGATAGCTCCAAAACTGAGAGACTAGTTTGCGTAGAAACCGACAGACAGACGGACAGACGGACAGACAGACAG
22100 02110 02120 22130 02140 22150 22160 02170 02180 22190
ACGGACAGACGGACATGCTTATATCGACTCAGG 'GATCCTGATCAAGA. T TCTCCTTCACTGCGTTGCACA
22200 22210 22220 92230 22240 22250 22260 22270 22280 22290

CTTTTGACCAAAATTATAATACCCTCTGCAAGGGTATAATGAGAATAAAAATAAAATATAAGTAAATAAATAAACCCTTCTTTTCTCCTGCAAAAGGAGC
22300 22310 22320 22330 22340 22350 22360 22370 22380 22390

11680 11690 11700 11710 11720 11730 11740
—————————————————————— -AAATTCGCTTTCCGAGTTGC--~-TGACAGCAATATGAGGTTGT-GGCTGCCATGGCTACAATT~~~~CAGTTTAGTC~
ARATTCGCTTTCCG G C TGA AG T TG GTT T GC GC AT C AATT CcA AT
GACACGTGTCCTTGGAAAATGGAAATTCGCTTTCCGGGACTCGAATGAGAGTCCTGTG-GTTTCTCGACGGCTATA-CACGAATTGTTGCAAACAACTGG
22400 22410 22420 22430 22440 22450 22460 22470 22480 22490

11750 11760 11770 11780 11790 11800 11810 11820 11830 11840
TAAGTTTTCAGATAGCTGTCCACGAA-TGAATTAGCTGGGTATTTCCCCCCGAAAACCGAAACAGAAA-~-~-CAGATACAGAAAC-TGAAACTGAAACTGA
T GITTTC G G T TCCCA T TG G AT T GAAAA AR AA c TC AC T TG C GA
TTTGTTTTCGGG--GGTTTCCTCTAGCTTTCCACTTTGTGAATGTGAAGTTGAAAATGCCAAGCCAACTTTCGTCTTCGTTCACGTTTTTATGGTCCGGA

22500 22510 22520 92530 22540 22550 22560 22570 22580 22590

1850 11860 11870 11880 11890 11900 11910 11920 11930 11940
ATCAAAGCCTGTAGTTTTTGGTGCTTTTGGTTTCTAGTTTCCAGCTCGGCACTTAAAGT -GGAAAATGCATCGTGCAGTCARAGTGAGGTCAGCTACTCG
TC GCG GT GGT C GGTC GIT TC CTC CATT G GGA AT C T GT TC G GA C GC CT
CTCCGGGTCCG--GGTCCGGGTCC~- GGGTCCGGGTCT-CTCCTCA-CAGTTTTTGCCGGACTAT-CCTGGTTTT-TCCTCG-GATTCCCGCGTCTTT

22600 22610 22620 22630 22640 22650 22660 22670 22680
11950 11960 11970 11980 11990 12000 12010 12020 12030 912040
CACTAACTCTGCAACTCTCGCTTTG-TAAGCTACATACATATATGTATAACATATTTCTAAATAGTTTTTAGAAAGATGAAAAATCATATAAAGCAATGG
GC TTG TAA AT ACA AAT G AGAA GA GA AA G
GCT GTTGAT. ATCACA T CGAAGAGAAT:
22690 22700 22710 22720
12050 12060 12070 12080 12090 12100 12110 12120 12130

GAGTCATTTCCGCTTGGCTCACAGCTGGC----TCCAGCAGCTGATTTACTAAGGCAAAACTAATACGATTTAGACGCCCCCAAGAGTACACTCAGGACA
GAGTCATTTCCGCT G TC CAGCTGGC TCCAGCAGCTGATTTAC AAGG A C AATA GAT A AC CCC CAA A TACACTC G A
GAGTCATTTCCGCTCGATTCGCAGCTGGCTCCGTCCAGCAGCTGATTTACAAAGG-ATGTCGAATATGATGCACACACCCACAAAAATACACTCGGCGGA

22730 22740 22750 22760 22770 22780 92790 22800 22810 22820
12140 12150 12160 12170 12180
TCTAGATGGCGCTTT TTCGAAT. TTCH GAT-TAC---GTCTTGAATG--
T A TG G TTT TTC AA A CTTC A A GAT TA GTCT AAT
TTAATTTGCTGATTTGGGAGAGATTCAAAAATCATGCCTTCCTTTAAAATCTATAGAGTCTAGGAATCTAGAGAGAGTGATCTATAGAGTCTAAAATCAT
22830 22840 22850 22860 22870 22880 22890 22900 22910 22920
12190 12200 12210 12220 12230 12240 12250
——————— CCTCAATTTTCTAA TCAATTTH ‘TTTCGTTTACACCGTTTC--ATGC-----TTACTTAAAAGGAAATGGTTGCAA--
CCT A TTT TAA TCAATT G GT T GTT A GTTT ATG TT TT A AT TT AA
TTATAATCCTACACTTTATAATAACTTCAATTAGTTTTGAATACGTATAGTTAAGTAAGTTTTGTATGAAATATTTTGTTTTCATAGTATAATTATAATT
22930 22940 22950 22960 22970 22980 22990 23000 23010 23020

TTTCAAGAACATAATAGCCACAGATCTTTGTTATTTAGTATTAATCAATAATAATATTATAATATATAT TCATTATAATATTAATAATAAAA
23030 23040 23050 23060 23070 23080 23090 23100 23110 23120

AAATAAGTTAGT' ATTAATAATAATACTAAAGTATAT CCATTAATTTAATATGCTAATACTTTTATTATTGAAACTATGGGCCCTTATATT
23130 23140 23150 23160 23170 23180 23190 23200 23210 23220

12260 12270

AAAGATATATATG
GAAAGCTTTA 'TTGAARACTGC: 'GATACCCGTTACAACTCAGAACAATAGCCATTAAAAAATGATAAAGATATATATG-———
23230 23240 23250 23260 23270 23280 23290 23300 23310

12280 12290 12300 12310 12320 12330 12340 912350 12360 12370
TTAGTTTATT TTTTTTGT CATAATTAATCAAATTAACACATTTTGTATACATAATTTGCTTGTACATAAATTGAAGTCGTGGTA
AT CC T A TA TC AATTAA A ATAA ATAT AAT TGA
TACCCGTTACTACTCGAATT. AAATAA TTAGTAAAACTTATAGCA
23320 23330 23340 23350 23360

12380 12390 12400 12410 12420 12430 12440 12450 12460 12470
AAATTTTCAGATCCTTTGGGAATTTTATGACGCTAAGAAGGTGCAGTGTAC TTTCTGGCTCAAACACGAGCAACGCTTCATAAATCTCGGTATTAAAAAA
TG TT T GCAG TG C CA CA GCTT ATAAA CTCGGTATTAAAAA
ARA T(‘(‘(‘A TTTT TGCCCCAGCCA TTAATAAAACTCGGTATTAAAAA-
23370 23380 23390 23400 23410 23420

2480 12490 12500 12510 12520 12530 12540 12550 12560 12570
GTCCTGGCAAGGAAAGAGCGGTGGCAGTAAGAGGTCCTGGAGGCGAGAACAAGAGTGACCATTTCATGCACACCCACACACACACACACACACACAAAGT
T G A TA GG G AGG GAGAA A GAGTGACCATTT AT A CACACAC ACAAACCA G
~TT GAGTGACCATTTTAT--AGTTTCACACACTATTACAGAGACCCATGGC
23430 23440 23450 23460 23470 23480 23490

12580 12590 12600 12610 12620 12630 12640
CGCACACCCGCACATCATAT-~~ATTACCAGCTT TT A T ACT ===~~~ TGGCCCGCTG
GC C C CA ATCATAT ATTAC CTT G G AA AAG G G CGG AG G GG AT T CC G TG
TGCTCGTACACATATCATATATCATTACACACTTTACACTAAGAAGCCAA. GTGGAAGCGGGGCGGC CGGGTG
23500 23510 23520 23530 23540 23550 23560 23570 93580 23590

912650 12660 12670 912680 12690 12700 92710 12720 12730 912740
T GGGATGTGCAAC! TT AATATAATTATGTCAACTACAGAGCATGACGACAAAATCTCCGACGAGCTCTCAACTTCAACAATACTTT
T TGTGCAAC TTTACAATATAATTATGTCAACTACAGAGCATGACGACAAAATCTCC ACGAGCTCT AACTTCAACAATACTTT
T GGGATGTGCAAC! TT AATATAATTATGTCAACTACAGAGCATGACGACAAAATCTCCAACGAGCTCTTAACTTCAACAATACTTT
23600 23610 23620 23630 23640 23650 23660 23670 23680 23690

12750 12760 12770 12780 12790 12800 12810 12820 12830
ATGTGTGCGTCTGCCCGGCTC~-~-GCCGCCACGTTCC~~TGAACC——————~I CCCACCCCCCCTCCCTCCTCCCCACCCTCACCACATTTGTTCGTTGAT
A G TG GT TG CG T G A GT TG A C CCCCCCCTCC
ACGTTTGTGTGTGTGCTGGTGTGTGTGTGTATGTGA TGT. TGTGTCTGCCCCCCCCTCC: TGGAT
23700 23710 23720 23730 23740 23750 23760

12840 12850 12860 12870 12880 12890 12900 12910 12920 12930
CCTGGCG: TCGGGTT AGGGAGCTTCGAAGCGGACGGCTTTGAAGCCGCTGGCGCCAGCATATGAAATGATGTCACCCGTCGGGAT
GGCG GGGGGAG G T AAG G G TGG GCCAGCATATGAAATGATGTCACCCG CGGGAT
AGGGGC TTAAAAAGAGT —============= GTTGGAGCCAGCATATGAAATGATGTCACCCGCCGGGAT
23770 23780 23790 23800 23810 23820 23830

12940 12950 12960 12970 12980 12990 13000
TACAAGCGGGCTTTGAGATTTCACTTCCAA-~~——~ CCGAAGCTCCCCCACTGCAC-GCCAGCCATTCGTATGCCCCC-mmmmmmmmmmmm e e e
TACAAGCGGGCTTTGAGATTTCAC T CAA C GAAGCT CC CTGCAC G CA CCA TC TGCC C
TACAAGCGGGCTTTGAGATTTCACATTCAACTGACTCTGAAGCTTTCCAGCTGCACGGGCATCCA-TCTACTGCCGCACCCTCTTGATATCCCATGCGCT

23840 23850 23860 23870 23880 23890 23900 23910 23920

13010 13020 13030 13040 13050 13060
====CATTTCTCTCTCT TCTCTCTG-CCACTCTAGCCGTCTC--CTTCGGCGGCATTCG-AATTTTGCACA
CATT T TCT T Cc CTCTG CCACTCT CC C C C C CA TCG AATTTTGCACA
TTTGCAGTTTTTTCTTTTATTTTTACTTTTTTTTATCACAGTTGGCAACCTCTGACCACTCTGTCCCCCCGGACACCCCCAACAGTCGCAATTTTGCACA
23930 23940 23950 23960 23970 23980 23990 24000 24010 24020

13070 13080 13090 13100 13110 13120 13130 13140 13150 13160
CTTTGCACTTTTGATTTGCCTTTGGCTTTTCACCGCATCCCGGCTAGCAATGATATTGACTCGGCTCGATGGCTGCAAGCGGCATAAATAAAACGGCAAT



CTTTGCACTTT TT G A CAAT TT AC CGG T A CGG GG A

CTTTGCACTTT---GTT AAAACAAT----TTAACCCGGTTT ACC TATC
24030 24040 24050 24060 24070
13170 13180 13190 13200 13210 13220 13230 13240 13250 13260
GCAGGCTCTTTATCGTACTTGCA-' TTGTTTGAGAGCATTCTTTGGCGAAATTATTAATAAATCGGCAACGGAAT'I‘CGCAAAGCCGTAAAGACAAGCGATG
C CC T TCG A TTGC TTG CAACG A TTC G CA GC ATG
TCCCCCACGATTTCG-ATTTGCTCTTH! T‘I‘TC AACGCATTTC-========== == GGCAGGCAATG
24080 24090 24100 24110 24120
13270 13280 13290 13300 13310 13320 13330 13340 3350 13360
CATAAGCTGTATAAAGCATATAAAGTGATCCGAGGCTAAATTCCAGTACAGTCATTTTTCATTAAAGATCACACATAACATTCCATTAATGCGATCATAT
A T AT AGCA TGAT A G AA ACA CA T CA
—----AAATTAATTCAGCA TGAT AGACACAC ACACA---TACACAC
24130 24140 24150 24160 24170
13370 13380 93390 13400 13410 13420 93430 13440 13450 13460

GGTCATGCTTATCTGTAGAGGCAATTCACTGAAGGCACCATACAATTTGCAAACATGTCAACTTTGAAGACGCAGTTCAACTGTGCGGCAAATCAGCTGT

3470 13480 13490 13500 13510 13520 13530 13540 13550 13560
GCAGCATTGTATTCATTAACTAAGCTACCCCCCCCCCCCCTTTTTTTTTCAACATACTATCCTAATAGTTCTCTAGTGCTTGCACTTTTGGCTTAGCGTT

13570 13580 13590 13600 13610 13620 13630 13640 13650 13660
CTGCTCTGCAATTATGTGGCTCCTTAGCACTCGCTATCGTAACATAACTCGTTCGCTAAAATAAATAAACATT-AATCGTTTGATTTG-~ATTCATTG-C
ATAAATAAACA AA C A A CA GC
TAAATAAACACCGAAACACCCAACCACCCACACACCGAC
24180 24190 24200 24210
13670 13680 13690 13700 13710 13720 13730 13740 13750
TCGAAATGGATAA——TAGAAG—AGCA TATTATTGTTATT-ATTTTATTTATGCGTCAAGACCATACA-TGATAATAC. TGGTATTTT TA
ATA TG GAG TAT A G ATT AT TA T TG G AG A ACATA AACA TT
AATAAATAAATAGCC'I‘TGTTGCAGTGTATCAACGAAATTAATGATAAATCTGAGGACAGGGAAAACATTCAGCAAACACGCCGCGAACGAAAATCCCTTT
04220 04230 24240 24250 24260 24270 24280 24290 24300 24310
13760 13770 13780 13790 13800 13810 13820 13830 13840
ATATAC-TATTTCTTC! TTTTC--TTCTATTTCCACTC--' ATCC 'GA-TCG-AATA TATTACATTCCTTC
T T T TT TTC GCAAA TAG T TTC T AT T AT TGA T T G CGA TCG AATAA A TAT CA TTC
TTCT TTTTATTTCCGCAAA--TAGTTGTTCAAT ATTTATT TTGGTTTTTT-GCCGATTCGCAATAAAA---TATGGCACATATTC
24320 24330 24340 24350 24360 24370 24380 24390 24400
13850 13860 13870 13880 13890 13900
- GGGCAATCAGATCTTTC TATCGAAGCGCTC
T ATT AG G A CAGGT TTT C TATC G GCT GGA
TTTATTAAGTGAA=======m=== CAGGTTTTTTGCTGGCATCGCAAGAGCATCATTTTTGTTCAATTATTCCTATCACGGAGCTGGGAGAAGCCTTAAT
24410 24420 24430 24440 24450 24460 24470 24480 24490
13910 13920 13930 13940 13950 13960 13970 13980 13990
CACA-TTC' \CTCTGAAGACTGCGAACCCTTCTC ACTTGGCTGCTC
C CA T CTTAARAGTATT TC ACC TCTC TT CIT CTG CA T CTC
TCCTCTGATCCCAGTCCTTAA. TTGTC: ACCTGTCTC. TTTCCTTTCCTGG-CATCTTACTC
24500 24510 24520 24530 24540 24550
14000 14010 14020 14030 14040 14050 14060 14070 14080 14090
GCTC CTTCGCATCCGCGTTCGACTTCTCTGCCATTTCTAAATTCAGTT TCTGGATATTGTTTCCTAGGCA
GCTC C TCG C T TCT CC TGT TCC
GCTCTACGGC TCGCCCTGTCTCCC TGTCTCCCG-==~
24560 24570 24580 24590
14100 14110 14120 14130 14140 14150 14160 14170 14180 14190

ATTGGTGAGACGAAAGTGAACTTTATTTTCAGTCGCAACGAAACTTCATGTTCACGTGTCAGCGACATGCCAACTTGATCGAAATTCAATGTGGATTTTC
CAG GCAA GA

'AGCGGCAAT!

24600

14200 14210 14220 14230 14240 14250 14260 14270 14280 14290
AATGGTTCCTTTGAAATTAGGAATGCTCGAATATACAAAGTTTGAAAAATTTTGCCATATATATATCATTTGAGCAATATATCCAATCTCGAAACTTGTC

14300 14310 14320 14330 14340 14350 14360 14370 14380 14390
TCTCACTTAAAAGACGGATTATTTATTCTATAT 'AAAGATGATTATTTTGTTTGTTT ATGTGCTAATTAACGAACCATTTAAG
14400 14410 14420 14430 14440 14450 14460 14470 14480 14490

TAATGCCCATAATATTAATTTATGCGTTAACACTAAGTCCATTCGATAACATAGTGTGACCATAATGCATTGGTATTTTGGTATATTGTATCAGGACTGG

14500 14510 14520 14530 14540 14550 14560 14570 14580 14590
TTATCAACGGAGGTGTGCAACTCTTTCGAATTTAAGCACCACAATTGGCCTCGCCTTCACCACATGAAAGATCACAGCCTGGAGAAACGTTTAATTCTGA

4600 14610 14620 14630 14640 14650 14660 14670 14680 14690
CTCATCATACCATAGACGCTAGGAACGTCTTCTGCTCTTCTTGCCCAGGATCTTGGTAAATATGTTGTGCGCCTTAATCACTGCCACCGTATTACTGAGA

14700 14710 14720 14730 14740 14750 14760 14770 14780 14790
AACCGTTCAGGAATCTTCATTTCATGCCGTGCTCTGTTTGATGGTGGATCTCAACTGCAGCTTCAACTTCAAGATGTCAGGAAGCTTTGAGACAGATGGT

14800 14810 14820 14830 14840 14850 14860 14870 14880 14890
TCGTCAGTAAATACATTTCAATGCGATCTGGAACGTCTAACTACTGCAATAGCCTCCAATATTATTGAAAGCCAGCCGTGCTTCTGCATTGACACCCTTG

14900 14910 14920 14930 14940 14950 14960 14970 14980 14990
CACCTGGAACATAACCCAAAACCTTATGCTCGCGGACCC, TTTCGTAGTTCTCAACGCATTGATTTACTGAT 'GCCAGTGCCAGTCTCTTCTAC
15000 15010 15020 15030 15040 15050 15060 15070 15080 15090

GAACTGCTGTGCGTCGGTCAAGTCAAGCTTCTGTCGGGTTTGCCGCTAATGCAACGGACTCAGTTAGGCTGGATTGTTTCTGGATCTTGCAGTCGCCCAG

15100 15110 15120 15130 15140 15150 15160 15170 15180 15190
ATGTCACGGACTCCATAGCTACTGGGTCACCTACAACATAAACTT. ACTCAAGGATCAGGACAGTCTAGCAGCCTAGCTCACGTGCCTCGCTT
15200 15210 15220 15230 15240 15250 15260 15270 15280 15290
GCATCCAGATGGCCTTCGTC AACT TGTCTTCATTGGATTCAGTGACCGAARACCCAATTATCGACCGAAGAATCATAAAGCAGA
15300 15310 15320 15330 15340 15350 15360 15370 15380 15390

ATCATAAAGCAGAATCGACGAGGCGAGAGTGAGCTGCCGCCCTTTAAGAATTCTGTTGAAAATCTTCTTTTCATTGCTAATCTTACGCCGACAATCCGCC

15400 15410 15420 15430 15440 15450 15460 15470 15480 15490
TTAAGCCGTCACAACTTTACAACTTTTTAATTTTCATGCATCATGATATGCTAAAAGTATTTTGACAATGGCGACCAACCAAAAAAAAAAAAACGAACCC



15500 15510 15520 15530 15540 15550 15560 15570 15580 15590
GTCTGCAATCTTAAAAACATTCTATCGATATGATAGCGAAATATTAGAATTTTTTTCTAAGCACTCCCACCAGCTGAGAAAAGGGTATCTTTTAATCGAT

15600 15610 15620 15630 15640 15650 15660 15670 15680 15690
TTATTCGTTTCCAGCGTTCTCTCCTTTTTCCTAATTGAAACATCACAGATCTCATTTCATTTCTAACGACTGAAAAAATAAAATTCATGTAGGGAAACGC

15700 15710 15720 15730 15740 15750 15760 15770 15780 15790
TTCCTTCTGCCTGTTACATACTTTTCAACGAATCTAGCAACTTATAGTTTACAAATTAATCGCTTGTCAAAATCGAATTCACGTCGAATCCACTTGGCAA

15800 15810 15820 15830 15840 15850 15860 15870 15880 15890
CCACCACCTAATCGATAT ATAGTAAATTAATAGTAGC. AC. ACTAATCATATTAT ACATTATTATTATGTA
15900 15910 15920 15930 15940 15950 15960 15970 15980 15990
ATATTTGTCAATACATACGCAAATTAATTGTAGTGAATGCTAATTATTACCTAATTTTCGGGCACCAACTATC. TTTCACCTGCTGCCCTCCC
16000 16010 16020 16030 16040 16050 16060 16070 16080 16090

TTTCCACCTCCAGTAGCAGTGGAAATTTTAATTACTTTGCCACTTTTGGCGGCTGACTTTGCGGTTAGCTGCTTAATAATCGCTCGCGATTCAAAGCCCA
AAATTTTAATTACTTTGCCACTTTTGGCGGCTGACTTTGCGGTTAGCTGCTTAATAATCGCTC CGA TCAAAGC CA
—————————————————————— AAATTTTAATTACTTTGCCACTTTTGGCGGCTGACTTTGCGGTTAGCTGCTTAATAATCGCTCACGAATCAAAGCTCA

24610 24620 24630 24640 24650 24660 24670 24680
16100 16110 16120 16130 16140 16150 16160 16170
TTTGTCTCAGGCCACCGAAGCAATCACTCACACTTGCAGGCAC. AGCAGCTCACACGGACGCACACAGACAAGCA- ~AACCACAAG
TTTGTCTCAGG ACCG AGC CTC CA T CA ACA A CT ACAC GA CACACA ACA CA AACCACAA
TTTGTCTCAGGAAACCGCAGCCGCTTCTCCCAAATACATATACAAAATACGGACTAACACAGATACACACACACACACACACACATACCGTAACCACAAA
24690 24700 24710 24720 24730 24740 24750 24760 24770 24780
16180 16190 16200 16210 16220 16230 16240 16250
TGCCGC. 'CACACTTATTTGCAATAACTCTTTGCGGAACCGAAGTAAGCGGCT 'TCCCATC:
GCCGCAG GTATGC ACACTT TTTGCAATAACTCTTT CGG AC AA AGCG C G GG AAA TCC T
CGCCGC. TACACTTGTTTGCAATAACTCTTTACGGGACACAAAATAGCGCC 'TCCTGTGAAAAAGAAAAAAA
24790 24800 24810 24820 24830 24840 24850 24860 24870 4880
16260 16270 16280 16290 16300 16310 16320 16330 16340

———————————— GCACTCCATCATCGCATTACTCATACGCCGCATGTGACCAAATATTTGCCCACTCACGCTCACATCCACAGTTGCCCACACACACACA
GCACTCCATCATCGCATTACTCATACGCCGCATGTGACCAAATATTTGC CACTCACGC

AGAAAGAGAGAGGCACTCCATCATCGCATTACTCATACGCCGCATGTGACCAA. TTGCTCACTCACGC!
24890 24900 24910 24920 24930 24940 24950
16350 16360 16370 16380 16390 16400 16410
CACACAAAC. TGGGAT-TGCGAATGC~~~~~ CAAACAGGACCACAAACAGTC~GTCCTGCTTTGCTGCTTTGGAAAGATACC -~
CACACAAACA GG A TG A GC CAAACA CCCAAA CGC GC TGCTG T GAAAGATAC
CACACAAACACAAACACACGCACACACGGCACATGGCACGGCCCTCACAAACACATCCGCAGATACACAGGCGGGC-~-TGCTGTATCTGAAAGATACTTT
24960 24970 24980 24990 25000 95010 95020 25030 95040 95050
16420 16430 16440 16450 16460 16470 16480 16490 16500
—=GATACTTTAATGCCGGCTGTGTAGCACATCAAATTAGCGCTCCCCCTGCTGCCGACAAACAATT-TGTTTGTCC AACACTCTCTT
GATACTT TGTG AGCACATCAAATTAGCGC CC C TGCC AAAC ATT TGTTTG CC AACACTC CTT
CGGATACTT--=======-"' TGTGAAGCACATCAAATTAGCGC-~CCTCCAATGCCACAAAACCATTCTGTTTGGCCAACAAAACACTCACTTCTCACTTT
25060 25070 25080 25090 25100 25110 25120 25130 25140
16510 16520 16530 16540
TTTCGGATCAGAAT--CGAGAGTC GATT---CCATCT CATC.
T TC AT AAT C AG CAA AA TT CC TC GCCA C

TTCAGGCCTCGTCGGTGCCGGATTTCACCTGGCTCTGTCCCATTGCAATGGCTGCAGCCAATCCCTAACCTTTGACCCTCAAACAGAGCCAGCAAAGGGG

25150 25160 25170 25180 25190 25200 25210 25220 25230 25240

16550 16560 16570 16580 16590 16600 16610 16620

TTCTGGACTTGGCC---AGC-======~ TGC---AGTTAGA-CCAATGGCTCAGGATACGATGCTCAGCCAAAAGGCAAACAAATACAAATCCTATTTGC
T GG C G C AGC TGC AG AGA CCAA cce ACGA CTCAGCCAAAAGGCAAACAAATACAAATCCTATTTG
TGAGGGGCAAAGGCAAAAGCAAAGCCAGTGCCAGAGCCAGAGCCAAGCCCACTGCCAACGACACTCAGCCAAAAGGCAAACAAATACAAATCCTATTTGA

25250 25260 25270 25280 25290 25300 25310 25320 25330 25340
16630 16640
ATTGTTGGCAACTATTTG
ATTGTTGGCAA TATTTG
ATTGTTGGCAAGTATTTG

25350



5k)

CG32690:melanogaster (above), yakuba (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

110 120 130 140 150 160
ATGTTTGTGTGTGGGTGAATATTCGTATCCCAAAAA-————======= AAA AAGACAATGTGGCCC
ATGTTTGTGTGTG G G TTCGTATCCCAAAA AAAAAGGACAAGACAATG GG C
ATGTTTGTGTGTGTGGGTGAGTTCGTATCCC. GGCAAAAAGAAAAAGAAAA AAGACAATGGGG--C
2110 2120 2130 2140 2150 2160 2170
170 180 190 1100 1110 1120 1130 1140

CCTCCTATTCAGTTTGGTTGGGCGTGTGACAGATACAGTCATTTCAGCTATACAATCTCTTCAAATTAAATTGACCCACG

CC CCT T CAGTTTGGTTGGGCGTGTGACAG TACAG CATTTCAGCT TACAATCTCTTCAAATTAAATTGACCCACG

CCGCCTTTCCAGTTTGGTTGGGCGTGTGACAGTTACAGCCATTTCAGCTTTACAATCTCTTCAAATTAAATTGACCCACG
2180 2190 2200 2210 2220 2230 2240 2250

1160 1170 1180 1190 1200 1210
TCAGAATTGGTTGAGGGGAA---AAAAAATGAAGGTTTCACTGGAGCAGGAGC: TTTCCCCGTACTGGCTGTCTTC
TCAGAATTGGTTGAGGGGAA AAAAAATGAAGGT TCAC GGAG AGGGTTTTCCC T GGCTGTC TC
TCAGAATTGGTTGAGGGGAACCAAAAAAATGAAGGTCTCAC- ===~~~ GGAGAAGGGTTTTCCCTATGTAGGCTGTCCTC

2260 2270 2280 2290 2300 2310 2320 2330

1220 1230 1240 1250 1260 1270 1280 1290
CTG----TTACATGTCAA--TTTCTTTCCCTTTCGAGCGAAATAAAAGGAAACGACATAAAGGATTAGTGA-GCATTCTT
CTG T ACATGTCAA TTTCTTTCCCTTTCGAG G AA AAAGGAAACG ATAAAGGATTAGTG GCATT TT
CTGTCCCTCACATGTCAATTTTTCTTTCCCTTTCGAGTGGAAATAAAGGAAACGGAATAAAGGATTAGTGGCGCATTTTT

2340 2350 2360 2370 2380 2390 2400 2410

300 1310 1320 1330 1340 1350 1360
ATGCCCTCAATGGCTAGCATTGAATGCAATAAGAACATTGTGACTGGCGTCTTCTTTA--CGCAGTCATGCCC-—-—-—-AAT
AT CCCTC AATGCAATAAGAAC TTGTGAC GGCG CT CT TA CGCAGT AT C AAT
ATACCCTC: AATGCAATAAGAAC TGT AGGCGCCTCCTATAATCGCAGTTATTTCAATAAAAT

2420 2430 2440 2450 2460 2470

1370 1380 1390 1400 1410 1420 1430
AACATGGTGTTTGGG-~~~TGGTACTCTAA-~AC-CTAAATGTAAAATCCATTTTCAAAGGTGACTAGATGAATTTCACG
T T TA AC CT ATGTAA ATCCATTT CAAAGGTGACTAGATGAA
AAAATAAAATCCCCAACTATATTTGTTTAGGTACTCTTCATGTAATATCCATTTGCAAAGGTGACTAGATG,
2480 2490 2500 2510 2520 2530 2540 2550

1440 1450 1460 1470 1480 1490 1500 1510
AAAAAAAAAACCCGCAATATGAAAAACTACATCTAGTTGGCCGAGAAATTAACTGTCATTTTTTCTTTTGGAACAAAAGT
AR A CCCG AAT TGAARAAC ACATC AGTTGGCCGAGAA TT CTGTCATT TT TTT G A C AAA
————— AATAGCCCGAAATCTGAAAAACGACATCAAGTTGGCCGAGAACTTTGCTGTCATTACTTTTTTCGCAGCCAAAAC
2560 2570 2580 2590 2600 2610 2620

1520 1530 1540 1550 1560 1570 1580 1590
TGTATTTTGACCTTTAGGCTAGAGAAATTTCATTTGCCTTCGACTCGAGCTACAAGCTA-GTCGCATTTCTCGAACAAGT
TGTA TTTGA CT AG CTA AGAAATTTCATT GCCTTCGAC CG GC ACAAGCT GTC ATTT GAACAAGT
TGTAATTTGAGCTACAGTCTACAGAAATTTCATTCGCCTTCGACACGGGCAACAAGCTGGGTCATATTTTCGGAACAAGT

2630 2640 2650 2660 2670 2680 2690 2700

1600 1610 1620 1630 1640 1650 1660 1670
TACAGAAA-TGTATCAAAATTTTTTCAGTTAAAAAAGTGAGTAAACTAAAAGTAAACTAAAAAAAGTACAGTCACCTCAA
TACA AA TG ATC AAATT T GT AAAAAAGTGAGT T ARA TAA T A AAGTACA TCACC CAA

TACAAAATTTGAATCTAAATTCTCAATGT ' TGAGTG---TGAAAATACATT--~. TACAATCACCACAA
2710 2720 2730 2740 2750 2760 2770
1680 1690 1700 1710 1720 1730 1740 1750

AGCGCGTACACATCGTTACAGCTACATTGCCGACGAAATGTCGGCACAAGGCTTGGTTCCTCGCCCGAATCCGAGGAATC
A GC TACAC TCGTTACAG TACA TG

AAAGCATACACCTCGTTACAGATACAAT!
2780 2790 2800

1760 1770 1780 1790 1800 1810 1820 1830

CAA, AAC C. ACTACTCATGAACAC ACTGCCGGACGA

1840 1850 1860 1870 1880 1890 1900 1910
GCACCAATCGGCGACH ATCAAGCTGCAARACCCATGACACTAGAC AC
A
2810
1920 1930 1940 1950 1960 1970 1980 1990
CAGCAGCAGTGCACAAGGC CTCGCCCGAATCC TA; GACGTT--TGATC.

CTTGATTCCTCGCCC AATC GA GAATC AAGCCA AA A GT TGA A G TC
—————————————————— -CTTGATTCCTCGCCCAAATCGGAAGAATCGAAGCCATCAATTCATGCTGCTGACAAGGCGTC
820 2830 2840 2850 2860 2870

11000 11010 11020 11030 11040 11050

G CAC TAG-ATTTTTCACTACC! TGAACACGATGCT" 'GACAC
CCACG GGGA TA AT T A AC A TG CGA G TT T™C A CGCC
GATTCCTCCACGGACH TCATATAGAAACACTCATGGCTGCCGGCGACGTTTAACGATGATCACCAGGCGGCCC
2880 2890 2900 2910 2920 2930 2940 2950

11060 11070 11080 11090 11100 11110
----TGGATGG---TAACAC ACA-C T ACAGT--
TGG GG TA C AT CACA TG A TG cT T TGG ATCGTT AA A GT
AGTTTGGGGGGCCATACATCCATCCATCCATCCAGCTGCAAATGAACCACATCACTATGGACTATCGTTCAA-ATGGTGC
2960 2970 2980 2990 21000 21010 21020 21030

11120 11130 11140 11150
TA-CATAC! -TA TTTCT-AT-TH A
TA CA A G T A T GCAC T TT CT AT TGC
TACCACAAGAAGTGAAAGTAGCACCTCAACACGTTGCTGATATGCT-GCATACTGCGTACACACACACACACACACACAC
21040 21050 21060 21070 21080 21090 21100 21110

TTTA
TTTAC
ACACACACAACTTTAACAACGGCGTAATCGGCTGCCCAATTGTATTGCTCGGCATTAGACGTTTTGTAAATGCGGTTTAC
21120 21130 21140 21150 21160 21170 21180 21190

11160 11170 11180 11190 91200 11210 11220 11230

C CA-ATCTCC Ci TACTTACAGTGACAATACTAAAAT

AATTAGT TGCCA TT ACACA AT TCCTT ATTATT T A C A AC A TTA AAT C A AAT

AATTAGTACTGCCAATTTACACACATTTCCTT--ATTATTTTTATCGT---~-AAACCAATTA-~—===—~. -AATCCAATAAT
21200 1210 21220 21230 21240 21250

11240 11250 11260 11270 11280 11290 11300 11310
ACAGCTGTGTATGAAAGTGGACAATACACAAAAC-CATACACTACAACTAAAACAAAAACAAATCAGAATTTGAAAGTGG
CAG TGTA A ACA T CACA AAC CA A CTA A AC A A CAGAATTTGAAA TG
GCAGAAATGTACTACTC---ACACT-CACACAACACAGAAGCTAAT----ATACTTCATTGATGCAGAATTTGAAATTGA

21260 21270 21280 21290 21300 21310 21320

11320 11330 11340 11350 11360
AC---—mm—- TAGAAGTAACACTT! TTACAC ACCGAATGT ACAAATACACTGAA---~
A T G GTA CTTA T ACAC A ACACCGAATGTT TA CAAATACACTGAA
ATTTAACACATCGGCGTACTTCTTATATCATTTCCTAACACTGAA \CACCGAATGTTGTAGCAAATACACTGAATATC
21330 21340 21350 21360 21370 21380 21390 21400

11370 11380 11390 11400 11410 11420
“AAC———mmmmmmm e CAAATAAA, T 'GTCATCCC-AAAGAATAAAAACATCGATTAATTGA
AAC ACACAAATAAAAT A G CATCCC AAAGAA AAAAA ATC TTA TTGA
CAACTCATTTCCCATATGTACATACACAAATAAAATGGG----AGGGCATCCCAAAAGAACAAAAAAATCAGTTAGTTGA
21410 01420 21430 21440 21450 21460 21470 21480

11430 11440 11450 11460 11470 11480 11490 11500
GCTAAAAATGCGCTTTATTGCAATCTTGAATTGAGATT--TTAATACATCTTAATCGGCTGCATGCGGTTCATGTCGCTG
GCTAAAAATGCGCTTTATTGCAATCTTGAATTGAGATT TTAATACATCTTAATCGGCTGCATG TCGCTG
GCTAAAAATGCGCTTTATTGCAATCTTGAATTGAGATTGATTAATACATCTTAATCGGCTGCATG- ~TCGCTG

21490 21500 21510 21520 21530 21540 21550

11510 11520 11530 11540 11550 11560 11570 11580
ACTGT-TTTGGATGTGTTTTGATGTTTGTA-GGTTTTTGTATTTTGTTTTTGTTTTTTTTTTTAATGTAAAGGTGGTCTC




ACTGT TTTGGATGTGTTTT ATGTTTGTA G TTTTTGTATTT TTTT TTTTTAATGTAAAGGTGGTCTC
ACTGTATTTGGATGTGTTTTAATGTTTGTATGATTTTTGTATTTCA-—————~' TTTTCTTTTTAATGTAAA( 'GGTCTC
21560 21570 21580 21590 21600 21610 21620
11590 %1600 11610 11620 11630 11640
GTTTTA---TGTATTTAT AATACTAACATCAGTT——============—

GTTTTA TGTAT TATGCAAGTATGTATAGTGGCATGTATGTATGTAAATACTAACATCAGTT
GTTTTAGTATGTATGTATGCAAGTATGTATAGTGGCATGTATGTATGTAAATACTAACATCAGTTGGTTTCGTTTTTGTA
21630 21640 21650 21660 21670 21680 21690 21700

11650 11660 11670 11680 11690 11700 11710
==AA--CCG-TTTTCAAAATTTGTGTTTCG-TTCATGGTGCATCACATGCATGGAGTACATTAGTCAATGCCTAAATGGT
AR CCG TTTTCAAAATTTGTGTTTCG TTCATGGTGCATCACATGCATGGAGTACA TAGTCAATGCCTAAATGGT
TGAATTCCGTTTTTCAAAATTTGTGTTTCGTTTCATGGTGCATCACATGCATGGAGTACAGTAGTCAATGCCTAAATGGT

21710 21720 21730 21740 21750 21760 21770 21780

11720 11730 11740 11750 11760 11770 11780 11790
CGAACARAGCTCAAAGCTTTGACAAAACT TTATATGTTGGAAT
CGAACAAAGCTCAAAGCTTTGA AAAACT GGTT TA GTTGGAA ATATATA
CGAACAAAGCTCAAAGCTTT AAACTAGGTTTTAAGTTGGAA
21790 21800 21810 21820 21830 21840

11800 11810 11820 11830 11840 11850 11860
TCGGGCTTAAGTACGGCCAATTGCTTAAGAAGATGAAATTAAGGAC
TATATATACATATATATA GA G G TTAAGTACGGCCAAT GCTTAA GATGAAAT AGGAC
TTAAGTACGGCCAATAGCTTAAATGGATGAAATGCAGGAC
21850 21860 21870 21880 21890 21900 21910 21920

11870 11880 11890 11900 11910 11920 11930 11940
ACARATAAGT-TTTAGCGATTTCAATGTTACTCGTTTTC GGGATTTGATTTCT-GAAATTGTTTTTATTGAATTCT
ACAAATAAGT TT AGC ATTTCAATGTTACTCGTTTT GAA GGATTTGATTTCT GAA TTGT TTTATTGAA TCT
ACAAATAAGTATTCAGCAATTTCAATGTTACTCGTTTTTGAAGAGGATTTGATTTCTTGAATTTGTATTTATTGAACTCT

21930 21940 21950 21960 21970 21980 21990 22000

11950 11960 11970 11980 11990 12000 12010
G---TTGTATTCGGTTTTCTTGTTTCTCGTTTTAATCTAGTTAGTTTTAATGCTACCACAAAATATATTCCTCAGATACA
G TT TATTC GTTT CTTGTTTCTC TTTTA T TAGTTA TTTTAATGCTACCACAAAATATATTCCTCAGATACA
GCTTTTATATTCTGTTTACTTGTTTCTCCTTTTATTTTAGTTAATTTTAATGCTACCACAAAATATATTCCTCAGATACA

22010 22020 22030 02040 22050 22060 22070 22080
12020 12030 12040 12050 12060 12070 12080 12090
TTAATATAACTACTTAGAGAACATCATTTAACTTAAATAGTTCTTGGCAGTT TTTATATTTCATAATC

TT ATAACTACTTAGAGAACATCATTTAACTTAAATAGTTCTTGGCAGTTATTTTTTGCATATT ATAT TCATAATC
TTTTAATAACTACTTAGAGAACATCATTTAACTTAAATAGTTCTTGGCAGTTATTTTTTGCATATTCATATATCATAATC

22090 22100 22110 22120 22130 22140 22150 22160
12100 12110 12120 12130 12140 12150 12160 12170
CGTTTCGCTTTAAAAATATGCTCTTTTCTTTTTCCGCCGCTATAC., TTATTTTCTTGCTTAGCTTCAAGCTTTCC
CGTTT GCTTTAAAAATATGCTCTT CTTTTTCC CG TATAC, TTATTTT TTGCTTAGCT CA TTTC
CGTTTTGCTTTAAAAATATGCTCTT-~CTTTTTCCATCGTTATACATATATTTATTTTTTTGCTTAGCTCCAGCTTTTCT
02170 22180 22190 22200 02210 02220 92230
12180 12190 12200 912210 12220 12230 12240
TTCGATTTGATTAATGTACG. TTTGCGACATAAATACGCATTTCTCTCTTAGATAAATATACATA- === === ===
TTCGATTTGATTAATGTACGATATTTTGCGACATAAATACGCATTTCTCTCTTA ATAAATATACATA
TTCGATTTGATTAATGTAC! TTTGCGACATAAATACGCATTTCTCTCTTACATAAATATAC ATATA
2240 22250 22260 22270 22280 22290 22300 22310
12250 12260 12270 12280 12290 12300 12310 12320
- TATATTTATATTCATTTATTAAAGTT ATGTCATATGC--TTGT
TA G 'GTATATTTATATT TT TTAAAGT AT TCATATGC TTGT
CTTATATATATATAT! TATATTTATATTC--TTTTTAAAGTT ATATCATATGCTTTTGT
22320 22330 22340 22350 22360 22370 22380 22390
92330 12340 2350 912360

ATTTCATATAATTTCTTTCATTTCCCAACCCCTTTTTCCACCGC

ATTTCATATAATTTCTTTCATTTCCCA CCCC TTTTCC CCGC

ATTTCATATAATTTCTTTCATTTCCCA-CCCCCTTTTCCCCCGCACTTCGGTGCATCATTCCCGAGTGTCAAGTGGCATC
22400 22410 02420 22430 22440 22450 22460 22470

12370

A

AC
ACCTGAACGCCACCTGGCGGCGGGGACACGCACCTTGCCGCCTTCATATTTCGGTTGTTCCTTACG

22480 22490 22500 22510 22520 22530

51)

CG32690:melanogaster (above), erecta (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

f10 120 130 140 150 160 170
ATGTTTGTGTGTGGGTGAATATTCGTATCCC: AAAA AAGACAATGTGGCCCCCTCCTATTCAGTT
ATGTTTGTGTGTGGG GA ATTCG ATCCC AAAAAAAAAAGGACAAGACAATG GG CCCT CT T CAGTT
ATGTTTGTGTGTGGGCGA--ATTCGCATCCCAAAAAAAAAAAAAAAAGGACAAGACAATGGGG--CCCTACTTTCCAGTT

2110 2120 2130 2140 2150 2160 2170
100 110 1120 1130 1140 1150

TGGTTGGGCGTGTGACAGATACAGTCATTTCAGCTATACAATCTCTTCAAATTAAATTGACCCACGTCAGAATTGGTTGA
TGGTTGGGCGTGTGACAG TACAG CATTTCAGC T CAATCTCTTCAAATTAAATTGACCCACGTCAGAATTGGTTGA
TGGTTGGGCGTGTGACAGTTACAGCCATTTCAGCATTGCAATCTCTTCAAATTAAATTGACCCACGTCAGAATTGGTTGA

2180 2190 2200 2210 2220 2230 2240 2250
1160 1170 1180 1190 1200 1210 1220
GGGGAAAAAAAATGAAGGTTTCACTGGAGCAGGAGCAGGGTTTTCCC--CGTACTGGCTGTCTTCCTG-~---TTACATGT
GGGGAAAAAAA TGAAGGT TCAC GGAGCAGGGTT TCCC CGTA GGCTGTC TCCTG T ACATGT
GGGGAAAAAAA-TGAAGGTCTCAC-—————- GGAG( TTCTCCCTACGTA--GGCTGTCCTCCTGTCCCTCACATGT
2260 2270 0280 2290 2300 2310 2320
1230 1240 1250 1260 1270 1280 1290 1300

CAATTTCTTTCCCTTTCGAGCGAAATAAAAGGAAACGACATAAAGGATTAGTGA-GCATTCTTATGCCCTCAATGGCTAG
CAATTTC TTCCCTTT GAG G AA AA GGAAACGA ATAAAGGATTAGTG GCATT T AT CCCTCAAT GCT G
CAATTTCCTTCCCTTTTGAGTGGAAATAAGGGAAACGAAATAAAGGATTAGTGGGGCATTTTCATACCCTCAATAGCTTG

2330 2340 2350 2360 2370 2380 2390 2400
1310 1320 1330 1340 1350 1360 1370 1380
CATTGAATGCAATAAGAACATTGTGACTGGCGTCTTCTTTACGCAGTCATGCCCAATAACATGGTGTTTGGGTGGTACTC
CATTGAATGCAATA GAAC TTG T CTTT CGCAGT AT C A
CATTGAATGCAATAGGAACGTTG-=========~' TCCTTTTCGCAGTTATTTCAATCAAAA-~===== === mm e TATGC
2410 2420 2430 2440 2450 2460
1390 1400 1410 1420 1430 1440 1450 1460

TAAACCTAAATGTAAAATCCATTTTCAAAGGTGACTAGATGAATTTCACGAAAAAAAAAACCCGCAATATGAAAAACTAC

A A CTAAATG AA ATCCATTTTCAAAGGTGACTAGATGAATTT AC AAAAAA AACCC AAT TGA AAA TAC

CACA-CTAAATGCAATATCCATTTTCAAAGGTGACTAGATGAATTTAAC--AAAAAATAACCCCAAATCTGATAAATTAC
2470 2480 2490 2500 2510 2520 2530 2540

1470 1480 1490 1500 1510 1520 1530 1540
ATCTAGTTGGCCGAGAAATTAACTGTCATTTTTTCTTTTGGAACAAAAGTTGTATTTTGACCTTTAGGCTAGAGAAATTT
ATC GTTGGCCGAGAA TTA CTGTCATT TTT TTTTGGAACAAAA TTGTA TT GACCT AGGC A AAATTT

ATCAGGTTGGCCGAGAACTTAGCTGTCATTATTT-TTTT CAAAAATTGTAATTCGACCTACAGGCAACCAAAATTT
2550 2560 2570 2580 2590 2600 2610
1550 1560 1570 1580 1590 1600 1610 1620

CATTTGCCTTCGACTCGAGCTACAAGCTAGTCGCATTTCTCGAACAAGTTACAGAAATGTATCAAAATTTTTTCAGTTAA
CATTTGCCTTCGAC G GC ACAA C GTCG ATTTCT GAA AAGTTACA AAA TCAARATTTTT  GT AA
CATTTGCCTTCGACATGGGCAACAAACCGGTCGTATTTCTGGAATAAGTTACAAAAAAAATTCAAAATTTTTCACGTGAA
2620 2630 2640 2650 2660 2670 2680 2690

1630 1640 1650 1660 1670 1680 1690 1700
AAAAGTGAGTAAACTAAAAGTAAACTAAAAAAAGTACAGTCACCTCAAAGCGCGTACACATCGTTACAGCTACATTGCCG
AAAAGTGAGTA T AAA TA AC AAAAGTACAGTCACC AA G G GTAC C TCGTTACAG TACA TGC G

AAAAGTGAGTA---TGAAAATACACC---AAAAGTACAGTCACCATAAT! GCCTCGTTACAGGTACAGTGCTG
2700 2710 2720 2730 2740 2750 2760 2770
1710 1720 1730 1740 1750 1760 1770 1780

ACGAAATGTCGGCACAAGGCTTGGTTCCTCGCCCGAATCCGAGGAATCCAAACCAGGAAACAACGTTGATAATGATCGAC
AC AAATGTCGGCAC GGCTTG TTCCTC CCC AATCCGAGGAATC AA CCAG A AC A GTTG AA G
ACAAAATGTCGGCACTGGGCTTGATTCCTCACCCAAATCCGAGGAATCAAAGCCAGAAGACGATGTTG--AAGGCGCGGT

2780 2790 2800 2810 2820 2830 2840 2850
1790 1800 1810 1820 1830 1840 1850 1860
AAAATTACTCACTACTCAT-GAACACGATGCTCCATAACTGCCGGACGAGCACCAATCGGCGACCCAGTTCCGGAGGATC
A TC C CT AT GA CA GAT C C A AACT C G A CA CAAT GG Cc AG T



TGTCG-ATTCGC--CTGATGGACCAAGATACACTAGAACTACAGTC-~ACCA-CAATGGG-========~ CTTAAGCCTT
2860 2870 2880 2890 2900 2910

1870 1880 1890 1900 1910 1920 1930 1940
ATCAAGCTGCAAAACCCATG-ACACTAGACTGTAAAAGTACACATTGTTACAGCAGCAGTGCACAAGGCTTGATTCCTCG
AT A CATG ACA T CTG ACA A TGT TGCAC GGCTTGATTCCTCG
ATTA-====——————— CATGTACAGTG--CTG------~. ACAAAATGTC: TGCACG-GGCTTGATTCCTCG

2920 2930 2940 2950 2960

1950 1960 1970 1980 1990 11000 11010 11020
CCCG-. AATCCGAGGAATCTAAGCCAGGAAACGACGTTTGATCATGATTCGCCACGTGTGGGACTAGATTTTTCACTACCT
CCC AATCCGAGGAATC AAGCCAG A ACGA GTT A G G GG T GATT
CCCAAAATCCGAGGAATCGAAGCCAGAAGACGATGTT: ——=A TTGTCGATTCGC————— CTG

2970 2980 2990 91000 01010 21020

91030 11040 11050 11060 11070 11080
ATGAACACGATGCTTTCTTTATACGACACTGGATGGTAACAC ACGAAT-
ATG AC GAT T C ACAC TAAC AACACGAAT
ATGGACG- AACAC: TAAC AACACGAATGCCCTCTCTATGGCTCTACGAGG
21030 21040 21050 21060 21070 21080

11090
TG TACTG CGTTG
CATCCATCCAGCTGCTGATGAACCACATATCACTGCTACTGTCCAACACGTTGCTGATATGCTGCAAACTGCGTACGTAA
21090 21100 21110 21120 21130 21140 21150 21160

11100 f1110 11120 11130 11140 11150
AC ACGTT- GATT
A T GGATC TT AACA GTT ATAC T ACA TTGCACGTT TT A TGCG TT
TCGGCTGCCAATCGGATCTTTCAACAGCGTTTAATACCTCACACGTTGCACGTTACACGGTACGACGTTTAAATGCGGTT
21170 21180 21190 21200 21210 21220 21230 21240

11160 11170 11180 11190 11200 11210 11220
TACA ACAAT--CTCC C. TAC! AATACT
TACAATTAGT TTGCCA TTCACACA T CT TTTG TTAT GTAA CCA TTA AATA
TACAATTAGTCTTGCCAATTCACACATTTACTTATTTGTTTTATCGTAAACCATTTA TAGA
21250 21260 21270 21280 21290 21300

11230 11240 11250 11260 11270 11280 11290 11300

AARATACA A AAR AACTAAAACAAAAACAAATCAGAATTTGA

A AAT CA GAAA T AC A ACA ACACT A CTAA AC AAA A CAGAATTTGAAA

ATAATGCA-———————~ GAAATT--ACTACTGACA-----—~-. ACACTGAAGCTAACACTCAAATGATGCAGAATTTGAAA
21310 21320 21330 21340 21350 21360

11310 11320 11330 11340 11350 11360 11370 11380
GTGGACTAGAAGTAACACTTATTACACAGACACCGAATGT! ACAAATACACTGAAAACACACAAATAAA, 'TGTA
A T ATTACAC G cc TGT ACACAAATAAAATATTGTA
TTGA-===== == ===, -ATTGATTACACTGTT-CCATGTGT ACAAATAAA, TGTA
21370 21380 21390 21400 21410

11390 11400 11410 11420 11430 11440 11450 11460
TACGTCATCCCAAAGAATAAAAACATCGATTAATTGAGCTAAAAATGCGCTTTATTGCAATCTTGAATTGAGATTTTAAT
T CG ATCCCAAAGAA AAAACATCG TT TTGAGCTAAAAATGCGCTTTATTGCAATCTTGAATTGAGATTT AAT
TGCGAAATCCCAAAGAACGAAAACATCGGTTGGTTGAGCTAAAAATGCGCTTTATTGCAATCTTGAATTGAGATTTGAAT
21420 21430 21440 21450 21460 21470 21480 21490

11470 11480 11490 11500 11510 11520 91530 11540
ACATCTTAATCGGCTGCATGCGGTTCATGTCGCTGACTGT-TTTGGATGTGTTTTGATGTTTGTAGGTTTTTGTATTTTG
ACATCTTAATCGGCTGCATGCGGTTCATG CGCTGACTGT TTTGGATGTGTTTT ATGTTTGT TTTTTGTATTTT
ACATCTTAATCGGCTGCATGCGGTTCATGGCGCTGACTGTATTTGGATGTGTTTTAATGTTTGTATGTTTTTGTATTTTA

21500 21510 21520 21530 21540 21550 21560 21570
11550 11560 11570 11580 11590 11600 11610 11620
TTTTTGTTTTTTTTTTTAATGTAAA( 'GGTCTCGTTTTATGTATTTATGCA. 'GTATAGT ATGTATGTATGTA
TGTTTTTTTTT ATGTAAAGGTGGTCTCGTTTT TGTAT TAT GTATGTATAGTGGCATGTATGTATGTA
—----TGTTTTTTTTT---ATGTAA TCTCGTTTT-TGTATGTAT----GTAT ATGTATGTATGTA
21580 21590 21600 21610 21620 21630 21640

11630 11640 11650 11660 11670 11680
AATACTAACATCAGTT-===========——=———, AA--CCG-TTTTCAAAATTTGTGTTTCGTT-CATGGTGCATCACAT
AATACTAACATCAGTT AA CCG TTTTCAAAATTTGTGTTTCGTT CATGGTGCATCA AT

AATACTAACATCAGTTGGTTTTCGTTTTTGTATGAATTCCGTTTTTCAAAATTTGTGTTTCGTTTCATGGTGCATCAGAT

21650 21660 21670 21680 21690 21700 21710 21720

%1690 11700 11710 11720 11730 11740 11750 11760
ATTAGTCAATGCCT: TGGTCGAACAAAGCTCAAAGCTTTGACAAAACTGGGTTATATGTTGGAATGA

GCATGGAGTACA TAGTCAATGCCTAAATGGTCGAACAAAGCT AAAGCTT GA AAAACT GGTT TA GTTGGAA
GCATGGAGTACAGTAGTCAATGCCTAAATGGTCGAACAAAGCTTAAAGCTTCGATAAAACTAGGTTTTAAGTTGGAA--~

21730 21740 21750 21760 21770 21780 21790
11770 11780 11790 11800 11810 11820 11830 11840
GGGCTTAAGTACGGCCAATTGCTTAA
A ATATATATAT G CG G TTAAGTACGGCCAATTGCTTAA
TATATATAT: TACGAGTTTAAGTACGGCCAATTGCTTAA
21800 21810 21820 21830 21840
11850 11860 11870 11880 11890 11900 11910 11920

GAAGATGAAATTAAGGACACAAATAAGT-TTTAGCGATTTCAATGTTACTCGTTTTCGAAAGGGATTTGATTTC~-TGAAA

GA GATGAAATT AGGACACAAATAAGT TT AGC ATTTCAATGTTACTCGTTTTC AAAGGGATTTG TTTC TGA

GAGGATGAAATTCAGGACACAAATAAGTATTCAGCAATTTCAATGTTACTCGTTTTCAAAAGGGATTTGTTTTCTTGATT
21850 21860 21870 21880 21890 21900 21910 21920

11930 11940 11950 11960 11970 11980 11990 12000
TTGTTTTTATTGAATTCTGTTG---TATTCGGTTTTCTTGTTTCTCGTTTTAATCTAGTTAGTTTTAATGCTACCACAAA
TTGTTTTTATTGAA TCTGTTG TATT GT TTCTTGTTTCTC TTTTA T TAGTT TTTAAT CTACCACAAA
TTGTTTTTATTGAACTCTGTTGTTATATTTTGTATTCTTGTTTCTCCTTTTATTTTAGTTCACTTTAATTCTACCACAAA

21930 21940 21950 21960 21970 21980 21990 22000
12010 92020 12030 12040 912050 12060 12070 12080
ATATATTCCTCAGATACATTAATATAACTACTTAGAGAACATCATTTAACTTAAATAGTTCTTGGCAGTTATTTTTTGCA
ATATATTCCTCAGATACATT ATATAACTAC ACATCATTTAACTTAAATAGTTCTTGGCAGTTATTTTTTGCA
ATATATTCCTCAGATACATTTATATAACTACT CATCATTTAACTTAAATAGTTCTTGGCAGTTATTTTTTGCA
22010 22020 22030 22040 22050 22060 22070 22080
12090 12100 12110 12120 12130 12140 12150 12160
TATTTATATTTCATAATCCGTTTCGCTTTAAAAATATGCTCTTTTCTTTTTCCGCCGCTATACATATATTTATTTTCTTG
TATT ATATTTCATAATCCGTTT GCTTTAAAAATATGCTCTTTTCTTTTTCC CG TATAC TTAT TTCTTG
TATTCATATTTCATAATCCGTTTTGCTTTAAAAATATGCTCTTTTCTTTTTCCATCGTTATACATATATTTATGTTCTTG
22090 2100 22110 02120 92130 02140 92150 92160
12170 12180 12190 12200 12210 12220 12230 12240
CTTAGCTTCAAGCTTTCCTTCGATTTGATTAATGTACGATATTTTGCGACATAAATACGCATTTCTCTCT! AATA

TTAGCTTC AGC TTCCTTCGATTTGATTAATGTACGATATTTTGCGACATAAATACGCATTTCTCTCTTA ATAAATA
TTTAGCTTC-AGC-TTCCTTCGATTTGATTAATGTACGATATTTTGCGACATAAATACGCATTTCTCTCTTACATAAATA

22170 22180 22190 22200 22210 22220 22230
12250 12260 12270 12280 12290 12300 92310 12320
TAC. TATATA' TATATTTATATTCATTTATTAAAGTTAGGCATGTCATATGCTT
TACATATATA ATATATGTATAT T ATATTCATT TAAAGTTAGGCATGTCATATGCTT
TACATATATAC--ATATATGTATAT -~ ====== === = —— TCATATTCATTC~-~-TAAAGTTAGGCATGTCATATGCTT
22240 22250 22260 22270 22280 22290
12330 12340 12350 12360

GTATTTCATATAATTTCTTTCATTTCCCAACCCCTTTTTCCACCGC:
GTATTTCATATAATTTCTTTCATTTCCCAACCCCTTTT CC CCGC
GTATTTCATATAATTTCTTTCATTTCCCAACCCCTTTT-CCCCCGCACAACGGTGCATCATTCCCGTGTGTCATGTGGCA

22300 22310 02320 22330 22340 02350 22360 22370
12370
A
AC
TTCGGAGGACATCACCTGAACGCCACCTGGCGGCGGGGACGCGCACCTTGCCGCCTTTATTTTTCTGTTGTTCTTTACG
22380 22390 22400 22410 22420 22430 22440 22450



5m)

CG32690:melanogaster (above), ananassae (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

1870 1880 1890 1900 1910 1920 1930 1940
TTTGGGCGTATCAGCGATGATTGAGCCACTGTGGACTCTCCTTTCAACTGATGTGCTAGTGTGATTGTGTGTGCCAGTGT
TTTGGGC TATCAGCGATGATTGAGCCACTGTG GGTGT T TT GT T CCAG
TTTGGGCATATCAGCGATGATTGAGCCACTGTG=========== == —— -AGAGGTCGTTT--TTCGGT-TTCCAGAAA

210 220 230 240 250

1950 1960 1970 1980 1990 11000 11010 11020
ATGTTGCGGACTGAAGAGCCGGTTGAATGATH ACAGTGCATATG. PAFnnFPFAPTGACTGCCATCCATGGCAGATA
A G AGAG CG GA GATGGGC CAGTGCATATGACAGA A
ACG-===—===————, -AGAGGCGAACGATGGATGGGC-CAGTGCATATGACAGA AG——A
260 270 280 290 2100

11030 11040 11050 11060 11070 11080 11090 11100
TACCCCTTTCCTCTCCCCGAAAA T-CTT TATTCCGGAACACTC----GCTGTCAACTAACTGCACCG
cce TCC G GGAAGG T C GG A CCGG CACTC GCTGTCAACTAACTGCAC
Cccce \GGAGGTCCTH AA TGC 'CGGGGCACTCGTTGGCTGTCAACTAACTGCACT~
2110 2120 9130 2140 2150 2160 2170

11110 1120 11130 11140 1150 11160 11170
AAACTGAACG---~~ CTCGGCGAACACTGACGCGCCCATTAGACTTCTGAAGTGATGACAGGACAAGGTCCCAGCCAACT
AAACTGAAC CTCGGCGA CA TG CGCGCCCATTAGACTT TGAAGTGATGACAGGACAAGGTCCCAGC AACT
AAACTGAACAGAACACTCGGCGAGCAGTGGCGCGCCCATTAGACTTGTGAAGTGATGACAGGACAAGGTCCCAGCAAACT

2180 2190 2200 2210 2220 2230 2240 2250

11180 11190 11200 11210 11220 11230 11240
TTTGACTTGCAGTCCAACCTGC CCCAACGCTGCAA---CTAACATTCCCAATAAACACTGCCA-GAAATT! AGT
TG CTTGCA TCCAACCT cc C CTGCA CT AC TTC T AC CCA GA A TGGG A
CCTGGCTTGCATTCCAACCTCGATTCCTGCCACTGCACTCTCTGACTTTCATGCTCCACCAACCCAGGACACTGGGCA-~

2260 2270 2280 2290 2300 2310 2320 2330

11250 11260 11270 11280 11290 11300 11310 11320
ACCAAAGAAATGAGAAGATTGTTTAAACCTACAAGGCTTCTAAA-TAGATGCTTACATTACATTCTTCTCGGACGCAATC
CAAA G A ATT T A C A AAG C TA TAG CT TA ATTCT TCG A AA
~-CAAATCCGGGGTAGCATTTTGGCAGC-~-AAAAGTCCGGTATCGTAGGCCCTGGGCCTATATTCT-~TCGTAA-~AACT

2340 2350 2360 2370 2380 2390 2400

11330 11340 11350 11360 11370 11380 11390 11400
AATTGTAA--TTGTTGCATCCAGTTATATATTAGAAAAGATGAGAAATAATGCTGAAAAAAATCATTTCTTTCAGTGCAT
A TT TAA TT T G AT TTA T T GAA TG T GCGA AC TC CGTGA
AGTTTTAAGCTTATAGAATA---TTAATTCTCTGAAGCACTGCCCTCTTCCGC~-GCAGTGCACCCGTCC--~-CGGTGGAG
2410 2420 2430 2440 2450 2460 2470

11410 11420 11430 11440 11450 11460 11470 11480
CGACCGCTCTACGATTCCTTCTAGCTAACCATTCACTCTGCTAGTCAGTCAGCCAGTTCATGTGTGTTGC-GTTGACATG
TCT A C AACCATTCACTC G TAGTC GTC G CAGTTCATGTGTGTTGC GTTGACATG
T---CTTTCT---AGCC--——————-, AACCATTCACTCCG-TAGTCTGTCGGGCAGTTCATGTGTGTTGCCGTTGACATG
2480 2490 2500 2510 2520 2530 2540

11490 11500 11510 11520 11530
GTGC--TGG TGATT CTGC: TTGCTGCTGGATGCCCCGGC == === === mm—m = TG
GTGC TGGAAAAAATGATTG GCC GC TTG TG AT C C G C TG
GTGCCATGGAAAAAATGATTGCTGCAGCCAGCTACTCCATAGATTGAGTGTGTATCCTCTGCCGTGTGTATCTATATTTG
o5 2560 2570 2580 2590 2600 2610 2620

11540 11550 11560 11570
CACT —————— CCACGGATTG-ATCTG-=========~ G = = = GCCTCCGTGGCTGCCA-TGT~-~~~~~ GTGCAT———CA
T cca A TG ATCTG G G TC T CTGC TGT GT CA
CAGTTTTGTCCCAGCAACTGTATCTGTATCTGTATCTGTATCTGTATCTCTAACTGCGTTTGTCGTCAAGTGCATCTGCA
2630 2640 2650 2660 2670 2680 2690 2700

11580 11590 11600 11610 11620 11630 11640 11650

GTTG---GGGATCTGGGCATTTAAGCCTTTTATGTGTCGCTTTCAATATTAATTAAATGCTTACAAA-CCGAAAAGGGGG
TTG GGGATCTGGGCATTTAAGCCTTTT TGTGT GCTTTCAA ATTAATTAAATGCT ACAA CC AAAAGG
TTTGTGTGGGATCTGGGCATTTAAGCCTTTT-TGTGTGGCTTTCAACATTAATTAAATGCTCACAAGCCCCAAAAGG--~

2710 2720 2730 2740 2750 2760 2770

11660 11670 11680 11690 11700 11710 11720 11730
ACAAGCCGAACGAAACGAAACGAACGAGACCAGGAAATGTTTTTCTCTCTCAGAGTTTT AAAAACCAACTTTACCAC
GAGAC GG A T C CTCT G G
~-GGCATTCAAGGCCCCTCTT
2780 2790 2800

11740 11750 11760 11770 11780 11790 11800 11810

ACACACCGAATACGCTTTGTGCATTTCCCTGCAGTTCTCCCCAACCCCCCCCCCCCCTCTTTTCCCAATT! TGTCGAG
TGT TT CCT C TCT CAC CCCCC
————————————————— TGTAGCTTCTCCTCC~~TCCTGGCTAGCTGCCCCC
2810 2820 2830

11820 11830 11840 11850 11860 11870 11880 11890
TTTTGCCGACTTGGCCAATGCGATTCCTTATTGTTGCATCATTCATTA-GTTGTTGTCTGGTCGAAAAAGTTCTTCGAAG
TTGCATCATT AT A G TG TGTCTGG C A G TCGAA
TTGCATCATT AGGCTGATGTCTGGACTAGGTCGGAGGTCGAAA

2840 2850 2860 2870 2880

11900 11910 11920 11930 11940 11950 11960 11970

CCAACTCCGGTCTGTAGTTTTGTAGTTTCCCTTCATTTTTTTTTTTTTTTTGCACTTCCCAAAGGTCCATGTAAATCAGA
GT G AG AGTT C CTTC T cca GT CAT T AAT G
————————— GTAGGAAG------AGTTCCACTTCTGGGGCT——=—==========——-CCATGAGTGCATATTAAT--GG
2890 2900 2910 2920 2930

11980 11990 12000 12010 92020 12030 12040 12050
AGTTTGTGCACGGCGAGGGACATCATCAGTAGTAATGACTGTGGCCTCTATTGCCATTGTTATCCCTTTGATTCCTG——T
AGTT G c C GA( AG AT ACT TGGCC TT A TAT C TTT CCcT T
AGTTAGCAAGCTCCACACGACTTC —————— AGGGATAACTATGGCC----TTCAAAAACGTATTCATTTTTCCCCTAAAT

2940 2950 2960 2970 2980 2990 21000

12060 12070 12080 12090 12100 12110 12120 92130
TAAATTATTATGCGACTTTAAGAGTTAACCAAACTCATGTGAGCGGTTGTGTAGTTAACGTGTGCAATATCATTCATTCG
T AATT TA C C TTAA G T ACCAAAC AT CG TT A TA
TGAATTTATAAACTTC-TTAAATGATTACCAAACA-ATCCCCTCGCTTCCTAA--TAC—————=——————————————

21010 21020 21030 21040 21050

12140 12150 12160 12170 12180 12190 12200
CGGTGTTGCCAAAATGCTTTAAATATAAACAGGTAATTTCTTTCAATTTCAATTTCAAACT T —————— GGATCTACAATC
TCAATTTCAATTTC A CT GGA C ACAATC
TCAATTTCAATTTCCATCTCGTGTCGGGACCGACAATC

21060 21070 21080 21090

12210 12220 12230 12240 12250 12260 12270 12280
GAGACATCCGAATTTTATACTTTCACCGACTCAAAT! ATGAAACTGCT AATG
AGACATC AATTT C TTC CTC AA AAAAAATG A A TAAT AAACTGCTGA AG CA AAATG
AAGACATCACAATTT---~CATTC~=~~~ CTCGAAC--AAAAAATGGAAAATAATAAAACTGCTGACAGCTCCACAAATG
21100 21110 21120 21130 21140 21150 21160

12290 12300 92310 12320 92330 12340 92350
GTTTGAGGAAAATATCAAACGCAAGACCTTTCGCTCCATCTCAAAAGTGAAA-—————— GAAAGAGGACTTTCCCTTTAA
G TT A GAAAATATCAAAC CAAG CCTT CG CTCC AAG G A GAA AGG TT CCCTT AA
G-TTCACGAAAATATCAAACACAAGTCCTTGCG--~CCTCCC AGCCCTTCGAATAAGGGATTCCCCTTCAA

21170 21180 21190 21200 21210 21220 21230

12360 12370 12380 12390 12400 12410 12420
CACCTCC —--TTTGTGTGT TGAAT TTCGTATCCCAAAAAAAAAAGGACAAGAC
CACCTCC GA TTTG G GTG TG AT ATTCGT CC AAA AAAA GGACAAGAC
CACCTCCGACGAAATCATTTGCGGGTGACTGGATGCCTTTCCCCTGCTCCATTCGTC-CCGAAAGGAAAAGGGACAAGAC
21240 21250 21260 21270 21280 21290 21300 21310

12430 12440 12450 12460 12470 12480 12490
AATGTGGCCCCCTCCTATTCA--GTTTGGTT GTGTGACAGATACAGTCAT----TTCAG-CTATACAATCTCTTCA
AATG GGC CCCTCC c GTT GGT GG CGTGTGACAGAT C G CAT TTC G CT T CAATCTCTTCA
AATGGGGCTCCCTCCGGCCCGGGGTTCGGTGGGCCGTGTGACAGATCCTGCCATTCCGTTCTGACTTTGCAATCTCTTCA

21320 21330 21340 21350 21360 21370 21380 21390

12500 12510 12520 12530 12540 12550 12560
AATTAAATTGACCCACGTCAGAATTGGTTGAGGGGAAAAAAAATGAAGGTTTCACTGGAGCAGGAGCAGGGTTTTC—~-~~
AATTAAATTGACC A GTCAGAATTGG T A AGGGTTTTC
AATTAAATTGACCTATGTCAGAATTGGCTC: TTTCTCCT

21400 21410 21420 21430 21440




12570
CCGTACT:
C GTACT
CCACCCCAGACCCCTGGCACTTTTCGTGTACTGCTCCTTTCTTCTCCATTCTGCGCAAAAGAAGGCAATCAGAGTAATGG
21450 21460 21470 21480 21490 21500 21510 21520

CTTTAATGGACACTGATTGTCTGGCTGGGAGGGCACTCCAATTGGAATAGTTCCAGCACCTGTCACTTTAATAACTGAGT
21530 21540 21550 21560 21570 21580 21590 21600

TTTTGCCACCTCTCGGAAATGATCAAGTTGGCAGGGCCCAGCCTAGGAGCCTAGGGAGTTCGAGGGAAAAGTTTCAAAAT

21610 21620 21630 21640 21650 21660 21670 21680
C GCGCCCTCCCTACAAGCTATAAAATCGGAGGCCGGGCCTGAGAGCTTCATTTGCCTCCGGGACAGGCAA
21690 21700 21710 21720 21730 21740 21750 21760

CAGTTCGGACGGCAAATCAGGAAAATAAACTCTATAATCAAAATTCAAAAAGGTCTCGAAAACGTGCGTAAGATTCAAAA

21770 21780 21790 21800 21810 21820 21830 21840
GC. GTAAAAGCGTAGGAAGTGAATTCGAAATTTGATGAAAAATTTGTCAGTTTATATTTCGCCAGGTGCGG
21850 21860 21870 21880 21890 21900 21910 21920

CGCGGCCAAGATGTCTGCACTGCGGATGCTCCCGCGTGCAAGACCGATGCATCTGGACTCTAGCGTGGTGATGGGTCTGC

21930 21940 21950 21960 21970 21980 21990 22000
GCTTCGCCAGCGGCGACCAGACCCGCATAATGAGCGGCGACCGC 'GGTCGGCTACGGCATCAACGGACGCCCCATC
22010 22020 22030 22040 22050 22060 22070 22080

TACTTCGACAGCCAGGACTGCCCCTTTCCGGCCATCCGCTTCCGGGAGCTCACCCCGGAGGTCTGCGCCATCCGCGAGAA
22090 22100 22110 22120 22130 22140 22150 22160

GGAGCTGGGCGACTGGAAGAAGCTGTCGCTGTGCGAGAAGAAGATGCTGTACCGGCATAGCTTCTGCCAGACCTACGCAG
22170 22180 22190 22200 22210 092220 22230 22240

AGTTCCAGAAGTTCACCCCGGACTGGAAGCTCGTCCTGGGCCTCGGATTGTGGTCACTGGCGATCGGCTGCGCCATCACC

92250 22260 2270 2280 22290 22300 22310 22320
GTGATAAGCAAGCTGAACTTGTACAACGATCCGCCGGAGACGTTC CGCCGCTCTGCCCAGCTGCGCCGAAT
22330 22340 22350 22360 22370 22380 22390 22400

12580 92590 12600 12610 12620
TGTCTTCCTGTTACATGTCAATTTCTTTCCCTTTCGAGCGAAATAAAA

GGCTGTCTTCC AAT T T CGAGCG AA A
CATTCAGCTGCAAATGAACCCGATCACCGGGCTGTCTTCC——mmmm ===, AAGTGGTGC----TACGAGCGCAACCAGT
02410 02420 22430 02440 22450 02460
12630 12640 12650 12660 12670 12680 12690 12700
GGAAACGACATAAAGGATTAGTGAGCATTCTTATGCCCTCAATGGCTAGCATTGAATGCAATA-AGAA-CATTGTGACTG

GGA A A GG AGTG G A TC A GCCC T C GCA ATGC A A A AA CATT AC
GGA- -AGTAGGG---AGTG-GGAGTCGGAAGCCCG: TTCCACGCAC---ATGCCAGACACAAGCATTCCAACCA
22470 22480 22490 22500 22510 22520 22530
12710 12720 12730 12740 12750 12760 12770 12780
GCGTCTTCTTTACGCAGTCATGCCCAATAACATGGTGTTTGGGTGGTACTCTAAACCTAAATGTARAAATCCATTTTCAAA
C TACG AG A G CAATA TG TG T G GG T A CCTA TAATC TTTC
CA--CACGAGTACG-AGC TATGCTGATGATGCCGA ~=TGATAGCCTAT~-~~TGAATTGCCGTTTCG-~
22540 22550 22560 22570 22580 22590 22600
12790 12800 12810 12820 12830 12840 12850 12860
GGTGACTAGATGAATTTCACGAAAAAAAAAACCCGCAATATGAAAAACTACATCTAGTTGGCCGAGAAATTAACTGTCAT
TTC TAT A AA TACA
TTTC TATTGACAAGTAC]
22610 22620
12870 12880 12890 12900 12910 12920 12930 12940

TTTTTCTTTTGGAACAAAAGTTGTATTTTGACCTTTAGGCTAGAGAAATTTCATTTGCCTTCGACTCGAGCTACAAGCTA

12950 12960 12970 12980 12990 13000 13010 13020
GTCGCATTTCTCGAACAAGTTACAGAAATGTATCAAAATTTTTTCAGTT. ' TGAGTAAACTAAAAGTAAACTAAA
13030 13040 13050 13060 13070 13080 13090 13100

AAAAGTACAGTCACCTCAAAGCGCGTACACATCGTTACAGCTACATTGCCGACGAAATGTCGGCACAAGGCTTGGTTCCT

3110 13120 13130 13140 13150 13160 13170 13180
CGCCCGAATCCGAGGAATCCAAACCAGGAAACAACGTTGATAATGATCGACAAAATTACTCACTACTCATGAACACGATG

13190 13200 13210 13220 13230 13240 13250 13260
CTCCATAACTGCCGGACGAGCACCAATCGGCGACCCAGTTCCGGAGGATCATCAAGCTGCAAAACCCATGACACTAGACT
CAAGCTGCAA cC T T GA
AAGCTGCAA---CCGTTGTGTTCGAT-
22630 92640

13270 13280 13290 13300 93310 13320 13330 13340
GTAAAAGTACACATTGT AGCAGCAGTGCACAAGGCTTGATTCCTCGCCCGAATCCGAGGAATCTAAGCCAGGAAACG
AA A CATT C CACA GC AA T A Cc CGA T C A G ATC G C
==-AACCCATCCACTATCCCGCCATCAA-GCTAAACTATCAACAGCATTATCGATTGCCAAGGATCGTTATATGTT--CT
22650 92660 22670 22680 22690 22700 22710 92720

13350 13360 13370 13380 13390 13400 13410 13420
ACGTTTGATCATGATTCGCCACGTGTGGGAC--TAGATTTTTCACTACCTATGAACACGATGCTTTCTTTATACGACACT
A GTT AT AT CAC TGT AC TA A TTT CACT CC AC CGA G CT ATACG A
ATGTTCAATGTACACTGTACAC-TGTAC-ACTTTACACTTTACACTGCCCCCACAC-CGAAGGACACTACATACGCTATG

22730 22740 22750 22760 22770 22780 22790

13430 13440 13450 13460 13470 13480 13490
GGATGGTA--—--- ACACGATGGTAACA--CGAATTGAT-ACTGC ACAGT---TACATAC
GGA A ACAC TG ACA CA TGA ACTG TG T C TAACAAT T A C
GGACACCAACATGCACACTCTGTAACCAGCCCAGCTGAGGACTGAC-TGGTCACAGCCCATAAACATAATTTGTTTACTC

22800 02810 02820 02830 02840 02850 02860 22870

13500 13510 13520 13530 13540 13550 13560 13570



GTTAC ACGTTTTCTAT CA. '‘CAGTTCACACAATCTCCTTT AGCCA
TTACA T T C CATG T AC A TT C cac ca C TG TA A GCCA
ATTACACTATTCGGCCAAACAAATG--—--TAACTACCGCCCTTACA- -~ -CACCCAGGACACCCTGCGTAGCACATGCCA
22880 22890 22900 22910 22920 22930 22940
13580 13590 13600 13610 13620 13630 13640

ATTAATACTACTTACAGTGACAATACT-AAAATACAGCTGTGTA--TGAAAGTGGACAATACACAAAACCATACACTACA
TAA ACA T CA A AATA T AA ATA A CT A TA T ACAATA ACA A CATA AC CA
CGTAAGAC-ATTGCCACGCAGAATATTGAATATATATCTCGACACTTCAGTCTCTACAATAGACACATGCATATACCTCA

22950 22960 22970 22980 22990 23000 23010 23020
13650 13660 13670 13680 13690 13700 13710 13720
ACTAAAACA---ARAACAAATCAGAATTTGAAAGTGGACTAGAAGTAACACTTATTACACAGACACCGAATGTTATA-AC

ACA A C ACA TT AA GGAC GAA T CT ACACA CACC A T A AC
CTCCGCACACGTAGCCCCCAACATGTTTCATAACCGGACATGAATTGTTGCATTCCACACACTCACCACACTTCGCACAC
23030 23040 23050 23060 23070 23080 23090 23100

13730 13740 13750 13760 13770
AAATACACTGAAAACACACARATA TATT TCATCCC
TAC C AAAATA AATAT AAC TCAT CAA
TCTTACGCAATTGGTAAATAATTAGGATAATAATCGACACTCGTACAATCATTACAATACTGTCACTGTCACTGACACTG
23110 23120 23130 23140 23150 23160 23170 23180
T:

AGAATAA
TCACTGTCACTCGCAGGCAATTCCGTTCTCTTCCTTGGATTGTAAAGAAGCGTGAACTGTGGTGCGAGAATAAAGGCGAT
23190 23200 23210 23220 23230 23240 23250 23260

13780 13790
~--AAACATCGATT

AR ATCGA T
TATAAGAATCGAATATAAGTGCCTTCTATCTTGTATCTTATATCTTGTATCTTATGTGTTATATCACCCTCCCGAAAGAA
23270 23280 23290 23300 23310 23320 23330 23340

13800 13810 13820 13830 13840

AA TGAGCTAAAAATGCGCTTTATTGCAATCTTGAATTGAGATTT TAATAC
CTCCCCGCCCAGAAGTGAGCTAAAAATGCGCTTTATTGCAATCTTGAATTGAGATTTGTTAATACATAGAATGCATGTAC

23350 23360 23370 23380 23390 23400 3410 23420
13850 13860 13870 13880
=ATCT==mmmmm——— e ———— TAATCGGCTGCATGCGGT-TCATGTCGC-~~~~' TGACTG-~~~TTTTGGATGTG
AT T AT C T T AT TC TGACTG T T GGATGTG
GATGTACGATCTGTGTGTATACAATATAATATTCAATATTCAATATAATATCTTCTGAGTGACTGTACTTGTCGGATGTG
23430 23440 23450 23460 23470 23480 23490 23500
13890 13900 13910 13920 13930 13940 13950
TTTTGATGTTTGTAGGTTTTTGTATTTTGTTTTTGTTTTTTTTTTTAATGTAAAGGTGGTCTCGTTT - === === == ==~ T
TTTTG ATGTAAAGGTGGTCTCGTT T
TTTT ATGTAA. 'GGTCTCGTTCTAGGATGTAACAT
23510 23520 23530 23540
13960 13970 13980 13990 14000
ATGTATT---TATGC: AAGTATGTATAGT ATGTATGTAT AATAC
ATGTAT TATGC AAGTATGTATAGT GG ATGTATGTATGTAAATAC
ATGTATGTCGTATGCCCATGAA ACATCGTGTGAAGTAC, TATGTATGTATGTAAATAC
23550 23560 23570 23580 23590 23600 23610 23620
14010 14020 14030
TAACATCAGTTAACCGT TTTCAAAATTTG
TAACATC GTT C TTTCAAAATTTG
TAACATCGGTTCGCTTCAATTATTTTTTGTATGAATTCCTTCGTTTGCTCTCTGGTTTTTGGTTTTGGTTTCAAAATTTG
23630 23640 23650 23660 23670 23680 23690 23700
14040 14050 14060 14070 14080 14090 14100
Tom———— TTTCGTTCATGGTGCATCACATGCAT ATTAGTCAATGCCTAAATGGTCGAACAAAGCTCAAAGCT
T GTTTCGTT TGGTGCATCACATGCAT A TAGTCAATGCCTAAATG TCGAACAAAGCTCAAAGCT
TTTTCTTGTTTCGTTTCTGGTGCATCACATGCATGGAGTACAGTAGTCAATGCCTAAATGATCGAACAAAGCTCAAAGCT
23710 23720 23730 23740 23750 23760 23770 23780
14110 14120 14130 14140 14150 14160 14170 14180

TTGACAAAAC TTA-TATGTTGGAATG

T CAAAAC G T TA GT GGAA A ATACA A TTTCA TT c TT
TCTCCAAAACCAGCTCCTTAGGTCGGAA--———~-. -AGATACAGAG---TGTGTCGAG-TGT——————————— CGAGTGTCG
23790 23800 23810 23820 23830 23840

14190 14200 14210 14220 14230 14240
AGATCGGGCTTAAGTACGGCCAATTGCTTAAGA AGAT TT. ACACAAAT. TTTA
TTAAGTACGGCCAATTG T AGA AGAT GAA TAAG G CAC ARAAT AG
AG-----—-' TTAAGTACGGCCAATTGATAGAGATACTAGATACGAGAACCTAAGCAGTTGTAGTCACTGAAAACTGAAAG
23850 23860 23870 23880 23890 23900 23910

14250 14260 14270 14280 14290 14300 14310

CGATTTCAATGTT: 'TCGTTTTCGAAAG!H TTTGATTT: TGAAATTGTTTTTATTGAATTC

C ATTT A T TT ACTCG TTTC A G TT TTT CT A T G TTTTATTGAA TC

CTATTTTACTATTGACTCCATAACTCGATTTCATTATTGTATTTTTTTAGCTTCGGGCTTATCTGGCTTTTATTGAACTC
23920 23930 23940 23950 23960 23970 23980 23990

14320 14330 14340 14350 14360 14370 14380
TGTTGTATTCGGTTTTCTTG-TTTCTCGTTTTAATCTAG--TTAGTTTTAATGCTACCACAAA, 'TCCTCAGATAC
TGTTG ATTCG TT CTTG T CT G TTTA T T G TT  TTTAATGCTACCACAAAATATATTCCTCAGATAC
TGTTG-ATTCG--TTACTTGCTCGCTTG-TTTAGTTTCGTATTTAATTTAATGCTACCACAAA, 'TCCTCAGATAC

24000 24010 24020 24030 24040 24050 24060 24070

14390 14400 14410 14420 14430 14440 14450 14460
ATTAATATAACTACTTAGAGAACATCATTTAACTTAAATAGTTCTTGGCAGTTATTTTTTGCATATTTATATTTCATAAT
ATTA ATAACTACTTAGAGAACATCATTTAACTT AATAGTTCTTGGCAGTTATTTTTTGCAT T AT TTTCATAAT
ATTAC-ATAACTACTTAGAGAACATCATTTAACTTGAATAGTTCTTGGCAGTTATTTTTTGCATTTACAT-TTTCATAAT

24080 24090 24100 24110 24120 24130 24140 24150
14470 14480 14490 14500 14510 14520 14530 14540
CCGTTTCGCTTTAAAAATATGCTCTTTTCTTTTTCCGC--CGCTATACATATATTTATTTTCT -~~~ TGCTTAGCTTCA
CCGTTT GCTTTAAAAAT CTC T T TCCGC C T cT AT CT T CTT Cc
CCGTTT-GCTTTAAAAATCGCCTCGCTCGTCCGTCCGCTACCTTCGTCCTGGTAGGAGTCCCTAAGACTCCTTCCGCCCG
24160 24170 24180 24190 24200 24210 24220 24230
14550 14560 14570 14580 14590 14600 14610
AGCT-TTCC————~ TTCGATTTGATTAATGTAC 'TTTGCGACATAAATACGCATTTCTCTCT! AATATACA
CT TTCC TT GATTTGATTAA GTACGATA TTTGCGACATAAATACGCAT TCTC C TA ATAAATATACA
TCCTCTTCCATCGATTAGATTTGATTAACGTACGATA-TTTGCGACATAAATACGCATCTCTCAC, AATATACA
24240 94250 24260 24270 24280 24290 24300
14620 14630 14640 14650 14660 14670 14680
TATATA---—~-' ~T TATATTTATATTCATTTATTAAAGT ATGTCATATGC
TATATA TA ATATA TGT T T T TATATA T T T TAT TT T T TTAAAGTT GCA TC TGC
TATATACTGTGTACATATACTGTGT-TTTGTATATAATTCTTGTGTATTTTATTCTCTTARAGTTC-GCACCTCGAGTGC
24310 24320 24330 24340 24350 24360 24370 24380
14690 14700 14710 14720 14730 14740 14750 14760
TTGTATTTCATATAATTTCTTTCATTTCCCAACCCCTT-TTTCCACCGCACACCGGTGCATCATTTTTGAGTGTTTAGTG
TTGTATTT TATAATTTCTTTCAT TCCC CC CT T TCC CC C CCGG C cCA GAG G G
TTGTATTTT-TATAATTTCTTTCATATCCCGCCCGCTCATATCCCCCTCGT-CCGGGCCGCCA= =~~~ GAGGGCCAGGCC
24390 24400 24410 24420 24430 04440 24450 24460
14770 14780 14790 14800 14810 14820 14830 14840

T-CATTCGGATATCACCTGAACGCCACCTGGCGGTGAAGACGCGCACCTTGCCGCCTTTATTTTTC~-GCTTGTTCTTTAC

CA T GGA ccc A C C G CGGT A G CC G CG C TTATT TTC GCT G C T C

ACCAGTGGGACGACGCCC-AGGACTTTCGGTCGGTCCATCTGGCGGCCAGGACGTCCTTATTGTTCAGCTCGCCCAT--C
24470 24480 24490 24500 24510 24520 24530

14850 14860 14870 14880 14890 14900 14910 14920
GTTTGCACATTGACAAATTTTGTAGTTTAAGTTTATATCGCTTTTTCGTGTGTGT-TTTTGTTTGTTTCAAGCARAATTG
G ACATT A AA TTTGT TT AAGTTTAT TC CTTTT CG G TGT TTTTGTTT TTTCAAGC A G
GACA--ACATT-AGAA--TTTGTTATTAAAGTTTATCTCTCTTTTCCGGGCTTGTGTTTTGTTTCTTTCAAGCTAGCCAG
24540 24550 24560 24570 24580 24590 24600 24610

14930 14940 14950 14960 14970 14980 14990 15000
CATTAAATTATTAATTTTAATAATTTTATTAAATATATCTACTACGTTAATAAATGTTTGAGTGTGTTATGTTTGTGTAT
CATTAAAT ATTAATTTTAAT AT TATTAA ATA CTACTAC TAA GT G GIGT GT TG G
CATTAAATAATTAATTTTAATTATAGTATTAA--ATAACTACTACAGTGAGAGTGGGTGTGGGGTGTGGAGTGTGGGGTG

24620 24630 24640 24650 24660 24670 24680 24690
15010 15020 15030 15040 15050 15060 15070 15080
ATCGGTGAGTGTTATCAATTTGT-TTTCCGCATTTTTGATTTCGCATGTGTTTCAAATGGTTCTTGCTGTTGCTGTAT -~
T GGTG GTG TA AAT GT T T GC T TG T G TGTGTTTC T G C TGC TG AT



TT T TG-TAGAA. TGTGTGTGC-TGGATGTGCTGGAGTGTGTTTCGCGTCG--CATGCCCCCCATGGATGG
24700 24710 24720 24730 24740 24750 24760

15090 15100 15110 15120 15130 15140 15150 15160
TTTTTTTTTTTATTTTTTTTGGATGCTTAACATTTTTCTTATTGATTGGCAGTGCAAGTTCTGTTTTGCGTGTGGCTTTC
T T TT T TT TGCT AACATTT TC T TT ATTGGCAGTGCAAGTT TG TTT T T
TCGAAATGATTCCTGCAGTTCTTTGCTAAACATTTCTC-TGTTTATTGGCAGTGCAAGTT-TGCTTTATTTTT -~ ==~~~

24770 24780 24790 24800 24810 24820 24830

15170 15180 95190 15200 15210 15220 15230 15240
GCCAGTTTTATATTTGATATCATCGAATTAAGGCATCGAATTAATTTTGCACAGAAAGTACACACAATTGAATAAACTTG
AGT T TAT TG TT GGCA AA T AC GAA CA TTG AACTTG
---AGTGTCGTATGT! TTTT ACACTCAACTGAAT-—————— CAGTTGC---AACTTG
04840 24850 04860 24870 04880 24890

15250 15260 15270 15280 15290
CAAC----GCAAAATGGTAA-AAGGAAAAC-AAAGTGGT-~---ATTAGT TGGTAAT
CAA GC AAA GGT A GG AAC AAA GT A TAG G AA AA
CAAGCGGGGCCAAACGGTGCGAGGGTGAACTAAACACGTACAAAATAGACGAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATCAARATCC
24900 24910 24920 24930 24940 24950 24960 24970

15300 15310 15320 15330 15340
CGAAATGAAAGTGCGGAAATCC: 'GGCCAGCGCAGAGATCCTTC -CC
C AAATGAAAGT G A TCC TAGATGGCG CCAGCGCAGAGATCCTTC cc
CAATGAGCCCAAATGAAAGTATGAGAGTCCTATCAAGCCTGGCTGATAGATGGCGTCCAGCGCAGAGATCCTTCTTCCCC
24980 24990 25000 25010 25020 25030 25040 25050

15350 15360 15370 15380 15390

AAAAACCCAATCAAGC---——~' TTTTTATGTAATGTGT-GT === == mmmmm e e e e e e e ! TTTTCGATCGAATG

A CCCAATC AGC T T TATGTA T TGT GT TTTGTG TG

AGCTTCCCAATCGAGCTGTA. TATGTAGTTTGTAGTTTTGTAGTTTGTAGTTTGTAGTTTGTTGTTGGTGGTGTG
25060 25070 25080 25090 25100 25110 25120 25130

15400 15410 15420 15430 15440 15450 15460
TGCGGTATA-TCTGT-GTGTTTAATTGA-—-TTTGTTTGTTT---TGCTCTATAAGATACGACGAGTTATGCACTATATA
TG GT T T TGT GT T TA TG T TGT TG TT TG TCTATAAGATACGAC TAT CTATA A
TGGTGTGTGGTATGTGGTATGTATGTGGGTGTCTGTCTGATTGGATGTTCTATAAGATACGACGAGTTATGCACTATAAA
25140 25150 25160 25170 25180 25190 25200 25210

15470 15480 15490 15500
ATAGCATATATATATTGTGTGATACCCTAAAACTCGATC
ATAGCATATATATA  TGTG TACCCTAAAACTCGATC
ATAGCATATATATAA--TGTGGTACCCTAAAACTCGATCGCTAAAACCGCTCCGGCTGCACCTGCTGCTCCTGGCCAGTC

25220 25230 25240 25250 25260 25270 25280
15510 15520 15530 915540 15550
————— TCGCA-TTTTCATTGTCCTCTTCT--—==———-TTATTCTCTGTGT---GTT----CTCTGTTCGCATT-~-~--T
TCCAT TC T CC CTTC T CTCT T G T CTC G TC CA T T
CCTGATCCCACTCGTCGCTCGCCGCTTCCAGTGCCAGCTCCAGCTCTAGCTCCAGCTCCAGCTCCGATCCCAATTCCAAT
25290 25300 25310 95320 25330 25340 95350 25360
15560 15570 15580 15590 15600 15610 15620

TCCAGACTTTAGCCATTTTGTAAACACTCTTTGTCTG-~~CAATTTATTTGCC~~~GCGTG-~-TGTGTTTCG-~~~~==~
CCAGACTTTAGCCATTT A ACACTCT TGTCTG CAT T TG C GCGTG TGTG TTCG
CCCAGACTTTAGCCATTTG--ATACACTCTGTGTCTGATCCGATCTGCCTGGCCATGCGTGTATGTGGTTCGTACTGTTT

25370 25380 25390 25400 25410 25420 25430 25440
15630 15640 15650 15660 15670 15680 15690
~=TTTTTTGTGTG—~~~~~! GTGAACTCGCTGCTTTTCCTGCCGCTGCCGCCGCCGCCGCCGCTGTTGCTGCTGTTCCTGT
TTTT TGT T GTGAACTCGCTGCTTT cCGC GC CC T TCT TGT T T
GATTTTCTGTTTCTGGTATGTGAACTCGCTGCTTT—========= === CCGCTGCGTCCTTTCGTCCT-~-TGGTGATTT
95450 25460 25470 05480 95490 95500 25510
15700 15710 15720 15730 15740 15750 15760 15770
TACGGGTGTGCTTCTGATTAATCAGCCCATCCAAACGGACAGCCCTTCAGTCCCAGCCGTTCTCCTTGATCATGTGCGCC
A G G TTC AA CAG CCATC G C TTCAGTCCCAGCCGTTCTCCTT ATCATGTGCGCC
CAACCGAGCCATTCAACCGAACCAG-CCATC—========- TCTTTCAGTCCCAGCCGTTCTCCTTTATCATGTGCGCC
25520 25530 25540 25550 25560 25570 25580
15780 15790 15800 15810 15820 15830 15840 15850

AGCTCAATGATGAACTTGCCCTCCTTGTACTTTT TGGACTCATAGGCGTGCTCATATTTCCAGCCCAGCGGCGTCTT
AGCTC ATGATGAACTTGCCCTCCTTGTACTT TGGCTGGACTC TAGGCGTGCTC TA TTCCAGCCCAGCGGCGTCTT
AGCTCGATGATGAACTTGCCCTCCTTGTACTTCTGGCTGGACTCGTAGGCGTGCTCGTACTTCCAGCCCAGCGGCGTCTT

25590 25600 25610 25620 25630 25640 25650 25660

15860 15870 15880 15890 15900 15910 15920 15930
GCAGCACTCGC, 'GTCCGCCACCGC. 'CGGTCAGGAGCACACGCTCCTCCGTCTGGCCACAGGCCACGT
GCAGCACTCGCAGTAGATGTCCGCCAC GC TG AG CCGGT AG AG AC CGCTCCTCCGTCTG CC CAGGC AC T
GCAGCACTCGCAGTAGATGTCCGCCACGGCGTGCAGCCCGGTGAGCAGGACCCGCTCCTCCGTCTGCCCGCAGGCGACAT

25670 25680 25690 25700 25710 25720 25730 25740

15940 15950 15960 15970 15980 15990 16000 16010

TCACCACCGAGTTGAAC. 'CGGTCCCTGACTGCCCTGAAACGACTTCGATATGAGCTCGTCGTGGGAGGCGAGG

TCACCACCGAGTTGAA AG TAGGCCGGTCCCTG CTGCCCTG AACGACTTCGA ATGAGCTCGTCGTGGGAGGCGAGG
TCACCACCGAGTTGAAGAGGTAGGCCGGTCCCTGGCTGCCCTGGAACGACTTCGAGATGAGCTCGTCGTGGGAGGCGAGG
25750 25760 25770 25780 25790 25800 25810 25820

16020 16030 16040 16050 16060 16070 16080 16090
TGGGCGCGGCAGTGAACACATGAGTATGTCCGATTCGTGGACGGTAGATAGGCCTGAAACGTCTTCACCATCGTGACGTT
TGGGCGCGGCAGTGAACACATGAGTA GTCCG TTCGTGGACGGTAG TAGGCCTG AACGTCTTCACCAT TG G T
TGGGCGCGGCAGTGAACAC. 'CCGGTTCGTGGACH 'CTGGAACGTCTTCACCATGTTGTGGGT

25830 25840 25850 25860 25870 25880 25890 25900

16100 16110 16120 16130 16140 16150 16160
GAT---GATATCCTT--GACTCTTTTGGGC--CTCTATATGCGAACGT 'TGCAAATCTCCTGCGATTGTCTGTC
GA GA TCCTT GC TT GGC C ATA G GT T GACT TC TG TGTCTGTC
GAAGCGGAGCTCCTTCCGGCAATCTCAGGCAGC. TTGTGGTCGACTTTCCTCGTCTTGTTCCTGTCTGTC
25910 25920 25930 25940 25950 25960 25970 25980

16170 16180 16190 16200 16210 16220 16230
CTAAAAGTGGTCCTCTTT-CTGTAA- ~ACAGGAAGTTGCTAATCAG--~-TCATTGGTTCACAGCAAAACAGTCAC
CT A GTGGTCCTCTT CTGT A A GAA T GCT A G T TT TTCA A AA AG CA
CTTATCGTGGTCCTCTTAACTGTCATTTGAGGAGGAGAAATAGCTTAGTCGTGTTTTTTTTTTCATATTT-AATAG-CAA

25990 26000 26010 26020 26030 26040 26050

16240 16250 16260 16270 16280 16290 16300
TTTAACTTGTATGTACAAAAT-~GGTGTAGGGT-AAGCCGAAATG-ATGTTGTG-GTG~~CAAGCC~~~~~' TACATAGT-
TAACT G TGT CAAT GGT TG TAA GA T AT T GTG GTG CAAG TA AT
CTCAACTCGG-TGT-CTAACTCAGGTTTTGATTGAAAAAGCATTCAATTTGGTGCGTGTTCAAGGAA AACTT
26060 26070 26080 26090 26100 26110 26120 26130

16310 16320 16330 16340
————————— TTTCGTT---TTAAAATGCGATGTT-TAGTCGG--T------=-TCACGA-—-—————-GTGTTTCAAG---
T TCGTT TT TGCG T TT T GTCGG T TC CGA GTGT TC
CTAGCAGTCTGTCGTTCAGTTTCTGTGCGCTTTTGTCGTCGGAATCATTTGCATCTCGAAGGTGTCCGTGTGTCCGTCTG
26140 26150 26160 26170 26180 26190 26200 26210

16350
C TT AA A
TCCGTAACTCTGTCCGCTTCCAAACAACACAGATGATCAGCTTTCAAGCCATTGCGGAGGGTGTAATTTGGCCCATTGTG
26220 26230 26240 26250 26260 26270 26280 26290

TATAAAGTACATTCTGTATCAGAGTCACTTCCAAGTATCTTTGCCATGCTCGTCTGTCCGCCACTCTGTCCGCCTGTCTG

26300 26310 26320 26330 26340 26350 26360 26370
TCCGTCAGACTGTCCATCCGTCTGCCCGATTGTTAGCTT ATCTCATCTTCCAAACTTTCGAGGAACCCAGCACA
26380 26390 26400 26410 26420 26430 26440 26450

TTTCATTCTTCCGATCAAGTTTCGAAATGGAAATAACCAGAATCTTAGGCCTTTTTTTCAGAGTTCCCCAAAGACCCGCC

26460 26470 26480 26490 26500 26510 26520 26530
CTCTAACTCTTGGCCACATATGTAAGTCAGTATAAATCGTAGTTAGTGGT AAATACA. 'GTTCACCTACTTT
26540 26550 26560 26570 26580 26590 26600 26610



TGCTTTTAGCTTGAACTTTGGTCAAATTCATAGAAATCGATACTGATCCTTGAACTAGTTTTCTTGTTTTCTTGTTTTCC
26620 26630 26640 26650 26660 26670 26680 26690

16360 16370 16380 16390 16400
'CAATT. ACTAATGTGAAATGTTTAATGTTTAATGTTGG
GCCAATTAAT G GA G T G G
AGTTGCCGAACAAAGTTTTCGATTATTTTGACGCCAATTAAT: GA---GCT. CGA
26700 26710 26720 26730 26740 26750

16410 16420 16430 16440 16450 16460 16470 16480
GTTTGAAGAATGTTTTATATACATACATATAGATAGTATTGTCAGTGTGATTGAAAGCGTTACTAGTGTTTACTCCTTAC
GTT GA TG T C TAC TAT AT G G CA CTTAC
GTTGGACC--TGCGGCTCCTGCTTACTTATTTAT C. 'TTAC

26760 26770 26780 26790

16490 16500 16510 16520 16530 16540 16550 16560
CTTGTGACCAGGACCACAACTAAATCTTTCAGTTTCGGTTGCTTTGGGGCTTTGTTAACTGTGCACTTTGGCTTTATCCG
CT TGACCAGGACCACA C A TC TC T ACT ccT
CT--TGACCAGGACCACAGCGGAGTCGCTCC~ ~TCCACTCCTCCCTCG~

26800 26810 26820 26830

16570 16580 16590 16600 16610 16620 16630 16640
AGGCA. TCGTCTTT GGATTCGGAA( 'GTGACCAGCAGCAGATGCAGTAGCAACAGCGGTAAAAACT
G C TGGGGTC TCT T G A GG G GGCGT CGGT A ACT
CGCC--TGGGGTC~-TCTCTCGTTCGTTAACTGGGGGCGGCGT! GGT T
26850 26860 26870 26880 26890

16650 16660 16670 16680 16690 16700 16710 16720
GCCGCGACTGCTGTCATTGAAC. TTTCTGCGTTTAAAGTCACTTGCCTCGCGCGATTTTTGATCCGA!
G C CG CTGCTGTCATTGA AT ATT CTGCG AA TCA T G CTC C C TCCG TATA G
GGCTCGGCTGCTGTCATTGAGTTATAATTGCTGC TTCAGTGGACTC-CTC-=======~" TCCGGCTATA---G
26900 26910 26920 26930 26940 26950

16730 16740 16750 16760 16770 16780 16790 16800
ATTTTAATTCCGTTTCCAATTCTGATTCCAATCCCGATTCCGATCCCCGGCTATATCTGAATTCCA--~~GCCAAAGAAT
A TC TTCTGATTCC GATTC GATCCCCGGCTATATC GA TTCCA GCCAAAGAA
AA. ~TCTGGTTCTGATTCC ~GATTCTGATCCCCGGCTATATCAGATTTCCAGGCTGCCAAAGAA-

26960 26970 26980 26990 27000 27010

16810 16820 16830 16840 16850 16860 16870 16880
ACTGCAAGTGGAAAACAAAAGGCGAAATTAATAATGCATGTGTTTGTTTGTTTGTTTGTTTGTTATATCTGTTATGCAAA
ACTGCAAGTGG AAACAAAAGGCGAA TTA TAATGCATG G A TCTGTTATGCAAA
ACTGCAAGTGG-AAACAAAAGGCGAA-TTATTAATGCATGCG-———=mm————— ACGTCTGTTATGCAAA

27020 27030 27040 27050 27060 27070

16890 16900 16910 16920 16930 16940 16950 16960
AAGCTGAATTCGAGCCAAGGAAAAGCAGAGCAGAGCAGAGCAGCGCAGCGAAGAGCAGAGAAACAACAAAACAGAACACA
GAATTCGAGCCAAGGAAAA CAG GC GC G GCG AGAG
GCAGGGAATTCGAGCCAAGGAAAAACAGTGCC~~GCT: Al
27080 27090 27100 27110

16970 16980 16990 17000 17010 17020 17030 17040
ACAAGTGTAAGAGAGTGGCCCATA. TATATGGCTTTGGCTATGGCTAGCAGATATGGCAGGGGCCTTTCCATT
G GT G G G GG A AA GCT AGATATGGC GGGC TTTCCATT
====GGGTG-GGGTGGGGT AAA T TAT 'C-GGGCATTTCCATT
97120 27130 27140 27150 27160

17050 17060 17070 17080 17090 17100 17110
ATTGATTTCCATTTGCAATCTCCTTGCCTCCGGCGCTGGTAATTCCAGTGGGCAACC-~CACACACACA
ATTGATTTCCATTTGCAATCT TC G CG TGGTAATTCCAGT GGCAACC CACACA ACA
ATTGATTTCCATTTGCAATCTT-————~" TCTGCCGTTGGTAATTCCAGTCGGCAACCAGCACACAGACA

27170 27180 27190 27200 27210 27220

5n)

CG31909:melanogaster (above), yakuba (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

110 120 130 140 150 160 170 180
GTCCATCATCTGCGAGGAGACAGCTTCGATGCCGACCT! TTTAATTAGCAC. 'TCTATAAAATATCT
GTCCATCATCTGCGAGGAGACAGCTTCGATGCCGACCTG AA GAAAGTT A TT AG TA CTATAAAATATCT
GTCCATCATCTGCGAGGAGACAGCTTCGATGCCGACCTGCAAGGAAAGTTAAGT T~ -~~~ -AGTTA--CTATAAAATATCT

2110 2120 2130 2140 2150 2160 2170

190 1100 f110 1120 1130 1140 1150

CCTTCTGCT-CCTTAAAATATATCT~~~CTTTACCTCTGAGTCATGTCGCAATATCTCGCTGACCTCGTCACCATCACCA

CCTTCT CCTTA TTA T C TACCTCTGAGTCATGTCG A TATCTCGCTGACCTCGTC CCATC CC

CCTTCTTAACCCTTTATCTTTAAGTAGACAATACCTCTGAGTCATGTCGTAGTATCTCGCTGACCTCGTCCCCATCTCCG
2180 2190 2200 2210 2220 2230 2240 2250

1160 1170 1180 1190 1200 1210 1220 1230
CCGCGCAAGTCCAGGAAGCTGCGTGTCACCCGCTTGCCGTGCTTCAGATTGTCATTGCAGCCGCCCCACTGGAAGTCCTG
CCGCGCAAGTCCAGGAAGCTGCGTGTCACCCGCTTGCCGTGCTTCAGATTGTC TTGCA CCGCCCCACTGGAAGTCCTG
CCGCGCAAGTCCAGGAAGCTGCGTGTCACCCGCTTGCCGTGCTTCAGATTGTCGTTGCAACCGCCCCACTGGAAGTCCTG

2260 2270 2280 2290 2300 2310 2320 2330

1240 1250 1260 1270 1280 1290 1300 1310
CGCCTCCCTGTTGTGCTTTTTTGGCCCGCAGCTGCACTTGGTCATACGTCCCTCGGCACAGGCCCTGGCTATCGAGTGGG
CGCCTCCCTGTTGTGCTT TT GG CCGCAGCTGCACTTGGTCAT CG CCCTCGGCACAGGCCCTGGCTATCGAGTGGG
CGCCTCCCTGTTGTGCTTCTTGGGTCCGCAGCTGCACTTGGTCATCCGGCCCTCGGCACAGGCCCTGGCTATCGAGTGGG

2340 2350 2360 2370 2380 2390 2400 2410

1320 1330 1340 1350 1360 1370 1380 1390
TCATGGCGGCCGCTGTGAGCGCGTGGACGAAGGCAGTCTCCTTGTAGAGCTTCTTGAAGATGTTCCGCTTTCCGCGCGTC
TCATGGCGGC GC GTGAGCGCGTGGACGAAGGC GTCTCCTTGTAGAGCTTCTTGAAGATGTTCCGCTT CCGCGCGTC

TCATGGCGGCAGCCGTGAGCGCGTGGACGAAGGCCGTCTCCTT TTCTTGAAGATGTTCCGCTTGCCGCGCGTC
2420 2430 2440 2450 2460 2470 2480 2490
1400 1410 1420 1430 1440 1450 1460 1470

TCGATCGAGCAGTTCCAGCGGTCGTAGCGGAACTGTTCCTCGCAGT TGGT 'CAGACGGCGGGCCTCGCTAAGGGT
TCGATCGAGCAGTTCCAGCGGTCGTAGCGGAACTG TCCTCGCAGTGGGTGGTGGCCAG CGGCGGGCCTCGCTAAGGGT
TCGATCGAGCAGTTCCAGCGGTCGTAGCGGAACTGCTCCTCGCAGT TGGT CAGGCGGCGGGCCTCGCTAAGGGT

2500 2510 2520 2530 2540 2550 2560 2570

1480 1490 1500 1510 1520 1530 1540 1550
TCCCGGCAATCCCGTCTCCTTGCGACACTGGTGGTTCTGACGCCGCGTGGCAGGCATGTATCTGCAGGGTCCACCCACTT
TCCCGGCA TCCCGTCTCCTTGCG CACTGGTGGTTCTG CGCCGCGTGGC GGCATGTATCTGCAGGGTCCACC ACTT
TCCCGGCAGTCCCGTCTCCTTGCGGCACTGGTGGTTCTGTCGCCGCGTGGCCGGCATGTATCTGCAGGGTCCACCTACTT

2580 2590 2600 2610 2620 2630 2640 2650

1560 1570 1580 1590 1600 1610 1620 1630
GGCCCTGCGAAGTGAACACCGCCATCACCGTGTGCTCCGAAATGAAGTGTTCGCTGGCAGACATAAAGTATTCGAAATTT
GGCCCTGCGAAGTGAACACCGCCATCACCGTGTGCTCCGAAAT AAGTGTTCGCTG AG CAT AAGTATTCGAAA T
GGCCCTGCGAAGTGAACACCGCCATCACCGTGTGCTCCGAAATAAAGTGTTCGCTGCAAGGCATCAAGTATTCGAAAATA

2660 2670 2680 2690 2700 2710 2720 2730

1640 1650 1660 1670 1680 1690 1700 1710
TTCATAAGAAAAGGTAAAGGTATTCTTAAAAGTCCTTTTTAGAGCTATACCACAATTAAATTACGTTTTTATTATAAAAA
TTCAT AGAAAA G
TTCATTAGAAAAC

2740
1720 1730 1740 1750 1760 1770 1780 1790
AGAGAGAATTCTATAGTCGAACTCCCCGACTAT AAGCCCTTACTCAGCTAGT! ACGCAAAATTCTTTCTAATC
1800 1810 1820 1830 1840 1850 1860 1870

TAGTATGCACTTTTACTCTACGAGTAAGGGAAAATTTCGAACGGAGAGGCAGTTGTGTTAAGTGTCAAGTCCAAATAGAC




1880 1890 1900 1910 1920 1930 1940 1950
CCTACAGTCAGAAAACTTATATAGTGCGGTGAGTGAGGTGAGTGAGAAAGTGAGGTTCGATCTTAACATAAAAAAATATT

1960 1970 1980 1990 11000 11010 11020 11030
TTTCTGATTTTAAACAAAATAAGATTCTTGGTACGTATGAACACAGAATGAACTGACCATTGTTATATCTAAGCTCATAT

11040 91050 911060 11070 11080 911090 11100 91110
AATTGCCAGACAACAAGGTGCTGTCACCATCACCAACAAAAAAAATGGAACCCTCGTTTTCCAATACTAACAAATCGGAA

11120 11130 1140 11150 11160 11170 11180 11190
CTTCAGAACCAA AGATAA AR
11200 11210 11220 11230 11240 11250 11260 11270
TCAC ACTACTCCCAGCC ACTGTC ARGCGGTCGTT
11280 11290 11300 11310 11320 11330 11340 11350
cTCTCH TA TAC: GTA
GAAAAAGTTA AAATTATAT

AAAAAGTTA TTATAT-
2750 2770

11360 11370 11380 11390 11400 1410 11420 11430
GAGAACCCA GAA. AAC AGTAGACGC

11440 11450 11460 11470 11480 11490 11500 11510
TTTGACGGAC. 'GGGATTTGAAAAATGTAAAAAAATTCGGGTGTTACTTTATTTT
TAAAA ACT  TTTT
TAAR TAAGTTTT

2780
11520 11530 11540 11550 11560 11570

TTATGGTTAAAAAATAATAAAA AGGTACCCGTT: ~TTTAC--TCTACAAG-TATAA
T ATAATAAAA AAAC T C GTT TT T TTT C T T C G TATA
L ATAATAAAAAAAAACAAACTATTTCAAGTTTGAAGAAGTTGTGTAGTTTTCTGTTTTCTGGCTATAT

2790 2800 2810 2820 2830 2840 2850

11580 11590 11600 11610 11620 11630 11640
CAGGTATA-TTGGATTCGGATTTCTATTAAAGCGACACCTATCTTTGGCTTGCAG-—=—=====~, ATGATTTTTACACAG
GTAT TTG T T CTATT AAGCGACA CTA T TG CTTGCAG ATG TTTTACACA
TTTGTATGCTTGCCTAATTTTGGCTATTTAAGCGACATCTACATCTGACTTGCAGAACTATCTACATGCATTTTACACAA

2860 2870 2880 2890 2900 2910 2920 2930

11650 11660 11670 11680 11690 11700 11710 11720

ATTTCAGCGCCCAGTGCGCCATCTAGCAGAACTTGTATGAAGCTTTGTGTGCGAGCAATCGGTAAAAATACCGTTTCAAA

AT TC GCGCCC TGCGCCA CTAGC GA CT TGAAGC T GT G AATCGGTAAAAATACCGTTTC A

ATGTCTGCGCCCCATGCGCCACCTAGCGGATCTCAAGTGAAGCCTCAAGTCAACGTAATCGGTAAAAATACCGTTTCGAC
2940 2950 2960 2970 2980 2990 21000 21010

11730 11740 11750 11760 11770 11780 11790
GAGAATTTAAATTTTGTGCGCCTA--CTTAGTTAA- ACCAATATGTCATTTGAACACTTAATAATTAATTAATAAT
GAGAA T A ATTTTGTGCGCCT CT GTT A A AA A GT TTT AAC CTTAATA
GAGAAATA TTTGTGCGCCTTCTCTCTGTTTAAAATTAAAAACAAGTTCTTTAAACTCTTAATATCGTTTTCAATTC

21020 21030 21040 21050 21060 21070 21080 21090

11800 11810 11820 11830 11840 11850 11860 11870
AATAATTAAATTAAATTTATTAAATTAATTAATTAGCAACCACCAACCTTAGGATTGCACAATCGAAATTCTGAACTACA

AA AAT AT A AT AT TT AT AGCAACCA AAC T A GATTGCACAATCGAAATTCTGA C ACA

AAAAAT---ATGAC----ACTCGAGTTGTTTATGAGCAACCAATAACTTAATGATTGCACAATCGAAATTCTGAGCAACA
21100 21110 21120 21130 21140 21150 21160

11880 11890 11900 11910 11920 11930 11940 11950

AAGTTTTTACTGCTAATAATAAACCGGCACATGAGAAACTTTTATTTGATTTATCAAAAGTTACAACACACATGCTAGTA
AAGTTTTTACTGC AATAATAAACCGGC CATGAGAAACTTTTATTTGATTTATCAAAAGTTACAACAC
AAGTTTTTACTGCCAATAATAAACCGGCGCATGAGAAACTTTTATTTGATTTATCAAAAGTTACAACAC-:
21170 21180 21190 21200 21210 21220 21230

11960 11970 11980 11990 12000 12010 12020 12030
TGGCCTTCTCTTATCAGTTTTCTAGAAATAGCAGAAGGAATTTCCCTTGAATTGGTTTCCCATGCCA-—————~' TATCTG
GCCT TCTTATCAGTTTTCT G AA AGCAGAAGGAATTTCC TTGAAT GGTT C CATGCCA TATCT
==GCCT--TCTTATCAGTTTTCTCGCAACAGCAGAAGGAATTTCC~-TTGAATCGGTTCCTCATGCCATCATATCTATCTA
21240 21250 21260 21270 21280 21290 21300 21310

12040 12050 12060 12070 12080 12090 92100
TTTCCAGTTATTTCGAAGCTTATTGTGAGAATGCAAGTA TCTTTGAATTATATCAAAAGGAAAGCCGCCGCTGC
TTTCCAGTTATTT AGCT ATTGTGAG ATGCAAGTA T T TGAATTAT TCAAAA G AAGCCGCCGCTGC
TTTCCAGTTATTTTTGAGCTAATTGTGAGTATGCAAGTACGTGTGTGTGTGAATTATTTCAAAAAG-AAGCCGCCGCTGC

21320 21330 21340 21350 21360 21370 21380 21390

12110 12120 12130 12140 12150 12160 12170 12180
ACCTTACCCGCTTCCTGGCCAGCGTCGGTTATCATTTTGT 'ACCCACTCCGCCGCGGGACTGGTGGAGTATGCTGATT
ACCT ACCCGCTTCCTGGCCAGC TCGGTTATCATTTTGTGGCACCCACTCCGCCGCGGGACT GTGGAGTATGCTGATT
ACCTCACCCGCTTCCTGGCCAGCTTCGGTTATCATTTTGTGGCACCCACTCCGCCGCGGGACT~-GTGGAGTATGCTGATT

21400 21410 21420 21430 21440 21450 21460 21470

12190 12200 12210 12220 12230 12240 12250 12260
TGCAGGAAATCTTAAATTCTCATAAAACTTAAGTGCATCGTAAATTGGCGTATGAGTAACGAGCTCAGCATATCTGCGGC
TGCAGGAAATCTTAAATTCTCATAAAACTTAAGTGCATCGTAAATTGGCGTATGAGTAACGAGCTCAGCATATCTGCGGC
TGCAGGAAATCTTAAATTCTCATAAAACTTAAGTGCATCGTAAATTGGCGTATGAGTAACGAGCTCAGCATATCTGCGGC

21480 21490 21500 21510 21520 21530 21540 21550

12270 12280 12290 12300 12310 12320 12330
TATCGGGCTATCTGGCTATCCGACTATTTCCGTCTCCGTCTGCGCCTCGAGGCACCGATTTTCCCCACATTTC——————~—
TATCG CTATCTGGCTATCCGACTATTTCCGTCTCC TCTGCGCCTCGAGGCACCGATTTTCCCCAC TTTC
TATCGCACTATCTGGCTATCCGACTATTTCCGTCTCCATCTGCGCCTCGAGGCACCGATTTTCCCCACTTTTCCCCCGGA

21560 21570 21580 21590 21600 21610 21620 21630
12340 12350 12360 12370 12380 12390 12400 12410
=-CCCTTTCTTTCTCCGATTCATTTGCCCCAACAGACCCCCCCCCCAATTTGATCCAAACTTTCGCCACTCARAGTCTGT
CCC T TTTC C G TCAT TGCCCCAAC GA C CCCAATT GAT CAAACTTTCGCCACT A GTCTGT
TTCCCCCTTTTTCCCGGGCTCATCTGCCCCAACTGA- CACCCAATTCGATACAAACTTTCGCCACTAGATGTCTGT
21640 21650 21660 21670 21680 21690 21700

12420 12430 12440 12450 12460 12470 12480 12490
TGATAATATTCCATTGAGATTTGTTCTTCATTTTCCGTTTGCTCACTTTTTATGGGAAATTAATTTGCCACATTTTCGCA
TGATAATATTCCATTGAGATTTGTTCT CATTTTCCG TGCTCACTTTTTATGG AAATTAATTTGCCACATTTTCGCA
TGATAATATTCCATTGAGATTTGTTCTACATTTTCCGCGTGCTCACTTTTTATGGCAAATTAATTTGCCACATTTTCGCA

21710 21720 21730 21740 21750 21760 21770 21780

12500 92510 12520 12530 92540
ATTAATTAATTAATTGAATGTTTGAAATGTT A TT
ATTAATTAATTAATTGAATGTTTGAAATGTTTACAAGTAG TT
ATTAATTAATTAATTGAATGTTTGAAATGTTTACAAGTAGCTT

21790 21800 21810 21820




50)

€G31909:melanogaster (above), erecta (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

110 120 130 140 150 160 170 180
GTCCATCATCTGCGAGGAGACAGCTTCGATGCCGACCTGAAAAGAAAGTTTAATTAGCACAGGTATTCTATAAAATATCT
GTCCATCATCTGCGAGGA ACAGCTTCGATGCCGACCTG GAAAG T C T AAATATCT
GTCCATCATCTGCGAGGAAACAGCTTCGATGCCGACCTGGGCGG. TGCGGTTAAATATCT

210 220 230 240 250 260

190 1100 q110 1120 1130 1140 1150 1160
CCTTCTGCTCCTTAAAATATATCTCTTTACCTCTGAGTCATGTCGCAATATCTCGCTGACCTCGTCACCATCACCACCGC
CCTTCT C CT A T C TTACCTC GAGTCATGTCGCAATATCTCGCTGACCTCGTC CC TC CC CCGC
CCTTCTACATCTCCTCCCACTTAGC-TTACCTCCGAGTCATGTCGCAATATCTCGCTGACCTCGTCCCCGTCTCCGCCGC

270 280 290 2100 2110 2120 2130 2140

1170 1180 1190 1200 1210 1220 1230 1240

GCAAGTCCAGGAAGCTGCGTGTCACCCGCTTGCCGTGCTTCAGATTGTCATTGCAGCCGCCCCACTGGAAGTCCTGCGCC
GCA GTCCAGGAAGCTGCG GTCACCCGCTTGCCGTGCTTCAGATTGTC TTGCAGCCGCCCCACTGGAAGTCCTGCGCC
GCAGGTCCAGGAAGCTGCGGGTCACCCGCTTGCCGTGCTTCAGATTGTCGTTGCAGCCGCCCCACTGGAAGTCCTGCGCC

2150 2160 2170 2180 2190 2200 2210 2220

1250 1260 1270 1280 1290 1300 1310 1320
TCCCTGTTGTGCTTTTTT! CCGCAGCTGCACTTGGTCATACGTCCCTCGGCACAGGCCCTGGCTATCGAGTGGGTCAT
TCCCTGTTGTGCTT TT GGCCCGCAGCTGCACTTGGTCAT CG CCCTCGGCACAGGCCCTGGCTATCGAGTGGGTCAT
TCCCTGTTGTGCTTCTTGGGCCCGCAGCTGCACTTGGTCATCCGGCCCTCGGCACAGGCCCTGGCTATCGAGTGGGTCAT

2230 2240 2250 2260 2270 2280 2290 2300

1330 1340 1350 1360 1370 1380 1390 1400
GGCGGCCGCTGTGAGCGCGTGGACGAAGGCAGTCTCCTT TTCTTGAAGATGTTCCGCTTTCCGCGCGTCTCGA
GGCGGCCGC GTGAGCGCGTGGACGAAGGC GTCTCCTTGTAGAGCTTCTTGAAGATGTTCCGCTT CCGCGCGTCTCGA
GGCGGCCGCCGTGAGCGCGTGGACGAAGGCCGTCTCCTT TTCTTGAAGATGTTCCGCTTGCCGCGCGTCTCGA
2310 2320 2330 2340 2350 2360 2370 2380

1410 1420 1430 1440 1450 1460 1470 1480

TCGAGCAGTTCCAGCGGTCGTAGCGGAACTGTTCCTCGCAGTGGGTGGTGGCCAGACGGCGGGCCTCGCTAAGGGTTCCC
TCGAGCAGTTCCAGCGGTCGTAGCGGAACTG TCCTCGCAGTGG TGGTGGCCAG CGGCGGGC TCGCT AG GTTCCC
TCGAGCAGTTCCAGCGGTCGTAGCGGAACTGCTCCTCGCAGTGGCTGGTGGCCAGGCGGCGGGCTTCGCTGAGCGTTCCC

2390 2400 2410 2420 2430 2440 2450 2460

1490 1500 1510 1520 1530 1540 1550 1560
GGCAATCCCGTCTCCTTGCGACACTGGTGGTTCTGACGCCGCGTGGCAGGCATGTATCTGCAGGGTCCACCCACTTGGCC
GGCA TCCCGTCTCCTTGCG CACTGGTGGTTCTG CGCCGCGTGGC GGCATGTATCTGCAGGGTCCACCCACTTGGCC
GGCAGTCCCGTCTCCTTGCGGCACTGGTGGTTCTGTCGCCGCGTGGCCGGCATGTATCTGCAGGGTCCACCCACTTGGCC

2470 2480 2490 2500 2510 2520 2530 2540

1570 1580 1590 1600 1610 1620 1630 1640
CTGCGAAGTGAACACCGCCATCACCGTGTGCTCCGAAATGAAGTGTTCGCTGGCAGACATAAAGTATTCGAAATTTTTCA
CTGCGA GTGAACACCGCCATCAC GTGTGCTCCGAAATGAAGTG TCGCTGG AGACATA AGT TTCG AA TTC
CTGCGAGGTGAACACCGCCATCACTGTGTGCTCCGAAATGAAGTGCTCGCTGGAAGACATAGAGTTTTC AGGATTC-

2550 2560 2570 2580 2590 2600 2610 2620

1650 1660 1670 1680 1690 1700 1710 1720
TAAGAAAAGGTAAAGGTATTCTTAAAAGTCCTTTTTAGAGCTATACCACAATTAAATTACGTTTTTATTATAAAAAAGAG

730 1740 1750 1760 1770 1780 1790 1800
AGAATTCTATAGTCGAACTCCCCGACTATTAGAAAGCCCTTACTCAGCTAGTGGGAACGCAAAATTCTTTCTAATCTAGT
ATTAGAAAG GGA G A TT TTTC A CT
'GTT-TTTCCATGCTTTC
2630 2640 2650
1810 1820 1830 1840 1850 1860 1870 1880
ATGCACTTTTACTCTACGAGTAAGGGAAAATTTCGAACGGAGAGGCAGTTGTGTTAAGTGTCAAGTCCAAATAGACCCTA
TA GG AAAAT CA TT TGTT T T TC T G CTA
AT TATGGAA T, AATTTTGTTT--TCTGCTTTC----TGG---CTA

2660 2670 2680 2690

1890 1900 1910 1920 1930 1940 1950 1960
CAGTCAGAAAACTTATATAGTGCGGTGAGTGAGGTGAGTGAGAAAGTGAGGTTCGATCTTAACATAAAAAAATATTTTTC
CA T TTA AA GT GG T AAT TTT C
CACT: TTA AATGTTT T AATTTTT
2700 2710 2720
1970 1980 1990 11000 11010 11020 11030 11040

TGATTTTAAACAAAATAAGATTCTTGGTACGTATGAACACAGAATGAACTGACCATTGTTATATCTAAGCTCATATAATT

TG TTAA C AT A TCT

TGGA-TTAAGCGCCATCTAACTCTC
2730 2740

91050 11060 11070 11080 11090 11100 91110 11120
GCCAGACAACAAGGTGCTGTCACCATCACCAACAAAAAAAATGGAACCCTCGTTTTCCAATACTAACAAATCGGAACTTC

11130 11140 11150 11160 11170 11180 11190 11200
AGAACCAACTAC 'TCTGCAAGATAA 'TTAAAAGAATTTTCTTCAATGGCGGATGAGCTAAATCAC

91210 1220 1230 91240 11250 11260 91270 11280
TTAATTGATGGCACTACTCCCAGCCATAT! CACTGTCGACACTGAAAGCGGTCGTTCTCT

1290 11300 91310 11320 11330 11340 11350 11360
CGAAGAAGAGAAAAAGTTAACTAACTTTTTCTATAAATTGAAGAGCGATCTACAGAA. AATC

11370 11380 11390 11400 11410 1420 11430 11440
ACCCAAA AACGAAATC, AAC AGGGACA GCTTTT

11450 11460 11470 11480 11490 11500 11510 11520

TTTGACGGAC ATTT: ATGTA TTCGGGTGTTACTTTATTTTTTAT
11530 11540 11550 11560 11570 11580 11590 11600

GGTTAAAAAATAATAAAAGAAACAGGTACCCGTTATTCTTTTACTCTACAAGTATAACAGGTATATTGGATTCGGATTTC

11610 11620 11630 11640 11650 11660 11670
TATTAAAGCGACACCTATCTTTGGCTTGCAGA- TGATTTTTACACAGATTTCAGCGCCCAGTGCGCCATCT
GCTTGCAGA TGA TTTTACACA A TTC GCGCCCA GCGCCATCT
——————————————————————— GCTTGCAGAACTATCTACATGAGTTTTACACA-AATTCTGCGCCCAAAGCGCCATCT
2750 2760 2770 2780 2790 2800
11680 11690 11700 11710 11720 11730 11740
AGCAGAACTTGTATGAAGCTTTGTGTGCGAGC-AATCGGTAAAAATACCGTTTCAAAGAGAATTTAAATTTTGTGCGCCT
AGC GA CT G TGAAGC GT CGAG AATCGGTAAAAATACCGTTTCA GAGAATT AAA TTG GCGCC
AGCGGATCTCGGGTGAAGC ==~~~ GTCCGAGTTAATCGGTAAAAATACCGTTTCACCGAGAATTCAAACCTTGCGCGCCC
2810 2820 2830 2840 2850 2860 2870
11750 11760 11770 11780 11790 11800 1810
ACTT---AGTTAAACCAATA----TGTCATTTGAACACTTAATAATTAATTAATAATAATAATT~-~AAATTAAATTT-~~
CTT A TTAAA A A TGT T T AAC C AAT ATTA TAT TT A T TT
TCTTTACATTTAAAATTAGAACAGTGTTCTGTAAACTCGGAATGCCGATTTGAATTTCATGTTTGGACTCTCGGATTCTG
2880 2890 2900 2910 2920 2930 2940 2950



11820 11830 11840 11850 11860 11870 11880 11890
—ATTAAATTAATTAATTAGCAACCACCAACCTTAGGATTGCACAATCGAAATTCTGAACTACAAAGTTTTTACTGCTAAT
AAT T AATT GCAACCAC AA TTAGG TTGCACAAT GAAA C GAAC AC AAGT TTTAC GC AAT
AATGCAATGTGTAAATTGGCAACCACTAAT TTAGGGTTGCACAATGGAAAAACCGAACAACGAAGTGTTTACGGCCAAT

2960 2970 2980 2990 21000 21010 21020 21030
11900 11910 11920 11930 11940 11950 11960 11970
AATAAACCGGCACATGAGAAACTTTTATTTGATTTATH GTTACAACACACATGC' 'G-GCCTTCTCTTATCA
AT ARACTTTTATTTGATTTATCAAA GTTACAACACACATGC AGTATG GCCTT TCTTATCA
CAT-———mmm == ———, -AAACTTTTATTTGATTTATCAAACGTTACAACACACATGCCAGTATGCGCCTTTTCTTATCA
21040 21050 21060 21070 21080 21090 21100
11980 11990 92000 12010 92020 92030 12040 912050

GTTTTCTAGAAATAGCAGAAGGAATTTCCCTTGAATTGGTTTCCCATGCCATATCTGTTTCCAGTTATTTCGAAGCTTAT

GT TTCT G AATAGCAGAAGGAATTTCC TTGAATTG TTTCCCATGCCATATCT TTTCCAGTTATTT AGCT AT

GTCTTCTCGCAATAGCAGAAGGAATTTCC-TTGAATTGTTTTCCCATGCCATATCTATTTCCAGTTATTTTCGAGCTAAT
°1110 21120 21130 21140 21150 21160 21170 21180

12060 12070 12080 92090 12100 f2110 92120 12130
TG-~TGAGAATGCAAGTATCTTTGAATTATATCAAAAGGAAAGCCGCCGCTGCACCTTACCCGCTTCCTGGCCAGCGTCG
G T A AAGTATCT TGAATTAT TCAAAA G AAGCCGCCGCTGCACCT CCCGCTTCCTGGCCAGC TCG
TGCATACTCACAAAAGTATCTCTGAATTATTTCAAAAAG-AAGCCGCCGCTGCACCTCGCCCGCTTCCTGGCCAGCTTCG

21190 21200 21210 21220 21230 21240 21250 21260

92140 12150 12160 12170 12180 92190 12200 12210
GTTATCATTTTGTGGCACCCACTCCGCCGCGGGACTGGTGGAGTATGCTGATTTGCAGGAAATCTTAAATTCTCATAAAA
GTTATCATTTTGTGGCACCCACTCCGCCGCGG ACT GTGGAGTATGCTGATTTGCAGGAAATCTTAAATTCTCATAAAA
GTTATCATTTTGTGGCACCCACTCCGCCGCGGCACT-GTGGAGTATGCTGATTTGCAGGAAATCTTAAATTCTCATAAAA

21270 21280 21290 21300 21310 21320 21330 21340

12220 12230 12240 92250 12260 12270 12280 12290
CTTAAGTGCATCGTAAATTGGCGTATGAGTAACGAGCTCAGCATATCTGCGGCTATCGGGCTATCTGGCTATCCGACTAT
CTTAAGTGCATCGTAAATTGGCGTATGAGTAACGAGCTCAGCATATCTGCGGCTATCG CTATCTGGCT TCCGACTAT
CTTAAGTGCATCGTAAATTGGCGTATGAGTAACGAGCTCAGCATATCTGCGGCTATCGCACTATCTGGCTTTCCGACTAT

21350 21360 21370 21380 21390 21400 21410 21420
12300 12310 12320 92330 12340 12350 12360 12370
TTCCGTCTCCGTCTGCGCCTCGAGGCACCGATTTTCCCCACATTTCCCCTTTCTTTCTCCGATTCATTTGCCCCAACAGA
TTCCGTCTCCGTCTGCGCCTCGAGGCACCGATTTTCCCCAC TTTCCCCTTT TCC TT TTT CCC A
TTCCGTCTCCGTCTGCGCCTCGAGGCACCGATTTTCCCCACTTTTCCCCTTTT~~~~TCCCCTTGCTTT-CCCGGGTTCA

21430 21440 21450 21460 21470 21480 21490

12380 12390 12400 12410 12420 12430 12440 12450
CCCCCCCCCCAATTTGATCCAAACTTTCGCCACTCAAAGTCTGTTGATAATATTCCATTGAGATTTGTTCTTCATTTTCC
C CCCCCCAATT GATC AAACTTTCGCCACTC AAGTCTGTTGATAATATTCCATTGAGATTTGTTCT CATTTTCC
TCTGCCCCCCAATTCGATCGAAACTTTCGCCACTCGAAGTCTGTTGATAATATTCCATTGAGATTTGTTCTACATTTTCC
21500 21510 21520 21530 21540 21550 21560 21570

12460 12470 12480 12490 12500 12510 92520 12530
GTTTGCTCACTTTTTATGGGAAATTAATTTGCCACATTTTCGCAATTAATTAATTAATTGAATGTTTGAAATGTTTACAA
G GCTCACTTTTTATGGGAAATTAATTTGCCACATTTTCGCAATTAATTAATTAATTGAATGTTTGAAATGTTTACAA
GCGCGCTCACTTTTTATGGGAAATTAATTTGCCACATTTTCGCAATTAATTAATTAATTGAATGTTTGAAATGTTTACAA

21580 21590 21600 21610 21620 21630 21640 21650

12540
GTAGTTT
GTAGTTT
GTAGTTT

21660

CG31909:melanogaster (above), ananassae (below)
Martinez/Needleman-Wunsch DNA Alignment
Minimum Match: 9; Gap Penalty: 1.10; Gap Length Penalty: 0.33

120 130 140 150
GTCCATCATCTGCGAGGAGACAGCTTCGATGCCGACCT ~~~~GAAAAGAA- ===~~~ -AGTTTAATTAGCACAGGTATTC
GTCCATCATC GCGAGGAGAC GC TC ATGCC ACCT GAAAA A A TTTA TT G ACA TATTC
GTCCATCATCAGCGAGGAGACGGCCTCAATGCCAACCTGTCGGAAAATTATTAATACTAATTTATTTTGTACAA-TATTC

210 220 230 240 250 260 270
170 180 190 1100 q110 1120 1130 1140

TATAAAATATCTCCTTCTGCTCCTTAAAATATATCTCTTTACCTCTGAGTCATGTCGCAATATCTCGCTGACCTCGTCAC
TATAA T T T T TTACCTCTGAGTCATGTCGCAATATCTC CTGAC TCGTC C

TATAA TGTCTATTGTTACCTCTGAGTCATGTCGCAATATCTCACTGACTTCGTCTC
280 290 2100 2110 2120 2130
1150 1160 1170 1180 1190 1200 1210 1220

CATCACCACCGCGCAAGTCCAGGAAGCTGCGTGTCACCCGCTTGCCGTGCTTCAGATTGTCATTGCAGCCGCCCCACTGG

CATC CC CCGCGCAAGTCCAG AAGC CG GTCACCCGCTTGCC TGCTT AGATT TCATTGCA CCGCCCCACTGG

CATCGCCGCCGCGCAAGTCCAGAAAGCGTCGCGTCACCCGCTTGCCATGCTTGAGATTATCATTGCATCCGCCCCACTGG
2140 2150 2160 2170 2180 2190 2200 2210

1230 1240 1250 1260 1270 1280 1290 1300
AAGTCCTGCGCCTCCCTGTTGTGCTTTTTTGGCCCGCAGCTGCACTTGGTCATACGTCCCTCGGCACAGGCCCTGGCTAT
AAGTCCTGC CCTCCC GTTGTGCTT TT G CCCGCA CTGCACTTGGTCAT C CCCTCGGCACAGGCCCTGGCTAT
AAGTCCTGCTCCTCCCGGTTGTGCTTCTTGGCCCCGCAACTGCACTTGGTCATCCTGCCCTCGGCACAGGCCCTGGCTAT

2220 2230 2240 2250 2260 2270 2280 2290
1310 1320 1330 1340 1350 1360 1370 1380
CGAGT TCATGGCGGCCGCTGT! GCGTGGACGAAGGCAGTCTCCTT TTCTTGAAGATGTTCCGCTTTC
GAGTGGGTCATGGC GCCGCTGT AG GCGTG ACGAAGGC GTCTCCTTGTAGAGCTTCTTGAAGATGTTCCGCTT C
GGAGTGGGTCATGGCAGCCGCTGTCAGGGCGTGAACGAAGGCCGTCTCCTT TTCTTGAAGATGTTCCGCTTGC
2300 2310 2320 2330 2340 2350 2360 2370
1390 1400 1410 1420 1430 1440 1450 1460

CGCGCGTCTCGATCGAGCAGTTCCAGCGGTCGTAGCGGAACTGTTCCTCGCAGTGGGTGGTGGCCAGACGGCGGGCCTCG

C CG GTCTCGATCGA CAGTTCCAGCG TCGTA C GAACTG TCCTCGCAGTGGGTGGTGGCCAGACG CGGGCCTC

CACGAGTCTCGATCGAACAGTTCCAGCGATCGTACCTGAACTGCTCCTCGCAGTGGGTGGTGGCCAGACGACGGGCCTCA
2380 2390 2400 2410 2420 2430 2440 2450

1470 1480 1490 1500 1510 1520 1530 1540
CTAAGGGTTCCCGGCAATCCCGTCTCCTTGCGACACTGGTGGTTCTGACGCCGCGTGGCAGGCATGTATCTGCAGGGTCC
CT A GGTTCC GGCA TCC GT TCCTT CG CACTGGTGGTTCTG GCCG GTGGCAGGCATGTA C CAGGGTCC
CTCAAGGTTCCTGGCAGTCCTGTTTCCTTCCGGCACTGGTGGTTCTGCTGCCGGGTGGCAGGCATGTACCGACAGGGTCC

2460 2470 2480 2490 2500 2510 2520 2530

1550 1560 1570 1580 1590 1600 1610 1620
ACCCACTTGGCCCTGCGAAGTGAACACCGCCATCACCGTGTGCTCCGAAATGAAGTGTTCGCTGGCAGACATAAAGTATT
CCCAC TG CCCTG GA GTGAA ACCGCCATCAC GTGTGCTCCGA ATGAAGTGTTC
GCCCACCTGCCCCTGGGAGGTGAATACCGCCATCACAGTGTGCTCCGAGATGAAGTGTTC- == =========—— === e
2540 2550 2560 2570 2580 2590

1630 1640 1650 1660 1670 1680 1690 1700
CGAAATTTTTCATAAGAAAAGGTAAAGGTATTCTTAAAAGTCCTTTTTAGAGCTATACCACAATTAAATTACGTTTTTAT

1710 1720 1730 1740 1750 1760 1770 1780
TATAAAAAAGAGAGAATTCTATAGTCGAACTCCCCGACTATTAGAAAGCCCTTACTCAGCTAGTGGGAACGCAAAATTCT
A TGGG
ACT
2600
1790 1800 1810 1820 1830 1840 1850 1860
TTCTAATCTAGTATGCACTTTTACTCTACGAGTAAGGGAAAATTTCGAACGGAGAGGCAGTTGTGTTAAGTGTCAAGTCC
G

T

1870 1880 1890 1900 1910 1920 1930 1940



AAATAGACCCTACAGTCAGAAAACT TGAGTGAGGTGAGT GTGAGGTTCGATCTTAACATAAA
TAAA
TAAA
1950 1960 1970
AAAATATT TTTCTGATTTTAAAC: (T A
ARAATAT TTTCTGATTT AA AR ATA a
AA AAATGGATAATTATGTTTTTAATTTATGATTTCTGATTTCCAAATTTTGAAGATAGAAAGCTTGA
2610 2620 2630 2640 2650 2660 2670 2680
1980 1990 11000 11010 11020 11030
GATTCT---——- TGGTACGTATG-—————— AACACAGAATGAA-CTGACCAT--—————- TGTTATAT--CTAAGCTCAT
GATTCT T GT  TATG A C  GAAT AA CTGAC AT T TT TAT CAA CT
GATTCTCATTAATAGTTTTTATGTTTTTTTATCTACGAATAAATCTGACAATTCTGAAA. 'TTTATGGCGAAAACCTT
2690 2700 2710 2720 2730 2740 2750 2760
11040 11050 11060 11070 11080 11090 11100
~ATAATTGCC-AGACAACAAGGT-———~ GCTGTCACCATCACCAACAAA-AAAAATGGAACCCTC! AT
A AA TG A ACA AA G GTTACACA A AAA AA AA ACCCT T 7.3 AT
CAGAAATGAGGAAACATAAAAGCCCATAGTTTTTACAACCAATGATAAACAACAAACACACCCTGAATGAGCAAGTTTAT
2770 2780 2790 2800 2810 2820 2830 2840
f1110 11120 11130 11140 11150 11160
ACTAACAAATCGGAACTTCAGAACCAACTACGA--GTAGAGAGAGCTCTGCAAGAT--AAATATTT:
A TA AT GAAC CAAC ATA A GTA CT CAA T AAT
ATTACTTTATTGCAACAACATATCAGAATATCAAGGTATGCTTTCCTTATCAATTTCCAACTTGTGTGGCTTTCGAGGAA
2850 2860 2870 2880 2890 2900 2910 2920
11170 91180 11190 11200 11210 11220 11230
AAAAGAATTTTCTTCAATGGC 'TAAATCAC ACTACTCCC: TTA
AAAAGAATTT ccca
TC TTT- CCi
2930 2940
11240 11250 11260 11270 11280 11290 11300 11310

TGAATATTTGGACACTGTCGACACTGAAAGCGGTCGTTCTCTCGAAGAAGAGAAAAAGTTAACTAACTTTTTCTATAAAT

11320 11330 11340 11350 11360 11370 11380 11390
TGAAGAGCGATCTACAGAA AATC! ACCCAAA AACGAAATC, CAACTATT
11400 11410 11420 11430 11440 11450 11460 11470
a AGTAGA A TGA TTTGACGGACAGGTGGGAT
11480 11490 11500 11510 11520 11530 11540 11550

TTGAAAAATGTAAAAAAATTCGGGTGTTACTTTATTTTTTATGGTTAAAAAATAATAAAAGAAACAGGTACCCGTTATTC

11560 11570 11580 11590 11600 11610 11620 11630
TTTTACTCTACAAGTATAACAGGTATATTGGATTCGGATTTCTATTAAAGCGACACCTATCTTTGGCTTGCAGATGATTT

11640 11650 11660 11670 11680 11690 11700 11710
TTACACAGATTTCAGCGCCCAGTGCGCCATCTAGCAGAACTTGTATGAAGCTTTGTGTGCGAGCAATCGGTAAAAATACC

11720 11730 11740 11750 11760 11770 11780 11790

GTTTCAAAGAGAATTTAAATTTTGTGCGCCTACTTAGTTAAACCAATATGTCATTTGAACACTTAATAATTAATTAATAA

11800 11810 11820 11830 11840 11850 11860 11870
TAATAATTAAATTAAATTTATTAAATTAATTAATTAGCAACCACCAACCTTAGGATTGCACAATCGAAATTCTGAACTAC

11880 11890 11900 11910 11920 11930 11940 11950
ARAGTTTTTACTGCTAATAATAAACCGGCACATGAGAAACTTTTATTTGATTTATCAAAAGTTACAACACACATGCTAGT

11960 11970 11980 11990 12000 92010 12020 12030
ATGGCCTTCTCTTATCAGTTTTCTAGAAATAGCAGAAGGAATTTCCCTTGAATTGGTTTC-~CCATGCCATATCTGTTTC
TGAATTGGTT C C ATGC TA GTT C
TGAATTGGTTCCCTCTATGCTCTAAAAGTTAC

2950 2960 2970
12040 12050 12060 12070 12080 12090 12100

CAGTTATTTCGAAG-CTTATTGTGAGAATGCAAGTATCTTTGAATTATATCAAAAGG. GCCGCCH
CAGTTATTT AAG CTT TGC G C ATT T AA AAGCCGCCG
CAGTTATTTGAAAGTCTT-———=====~ TGCC-GCCCC————~—, -ATTTGGTAAAG----AAGCCGCCGGCGCGCCAGCATG
2980 2990 21000 21010 21020 21030

12110 12120 12130 12140 12150 12160
CTG———————~ CACCTTACCCGCTTCCTGGCCAGCGTC TTATCATTTTGT! "ACCCACTCCGCCGCGGGACT
CTG CACCT A CC TTCCTG CCAGC TC GGTTATCATTTTGTGGCACCCACTC CC C
CTGCAGCAGTTCACCTCAGCCATTTCCTGTCCAGCTTCGGTT TTATCATTTTGT "ACCCACTCTCCCCCT
21040 21050 21060 21070 21080 21090 21100 1110
12170 12180 12190 12200 12210 12220 12230 12240

GGTGGAGTATGCTGATTTGCAGGAAATCTTAAATTCTCATAAAACTTAAGTGCATCGTAAATTGGCGTATGAGTAACGAG
AGTATGCTGATTTGCAGGAAATCTTAAATTCTCATAAAA TTAAGTGCATCGTAAATTGGCGTATGAGTAACGAG
————— AGTATGCTGATTTGCAGGAAATCTTAAATTCTCATAAAATTTAAGTGCATCGTAAATTGGCGTATGAGTAACGAG

21120 21130 21140 21150 21160 21170 21180
12250 12260 12270 12280 12290 92300
CTCAGCATATC--TGCGGCTATCGGGCTATCT—==mmmmmmmm = | GGCTATCCGACTATTTCCGTCTCCGTCT
CTCAGCATAT T G TATC GGC ATCT G CTATC GACTATTTCCGTCTCCGT T
CTCAGCATATATATATGTATATCTGGCCATCTGAATCTGAATCTGAATCCCCGACTATCTGACTATTTCCGTCTCCGTTT
21190 21200 1210 21220 21230 91240 21250 21260
12310 12320 12330 12340 12350 12360
GCGCCTCGAGGCACCH TTTCCCCACATTT- CCCTTTC—————~' TTTCTCCGATTCATTTGC
CGC TCGAGGCA GATTTT CC CATTT c cc TC TTTCTCCG TTCAT TGC
TCGCTTCGAGGCAAAGATTTTT-CCTCATTTAAAAATTTTTTTTAATGCGCCGCTCCTARAATTTCTCCGGTTCATCTGC
21270 21280 21290 21300 21310 21320 21330 21340
12370 12380 12390 12400
cC. AACAGAC CCCCCCCCAATTTGATCCAAACTTTCGCCACT —====== CA
CCCC CC AATT ATC AACTTTCGCCACT CA
TTTTCTGCTTTTAATTCAGAATTCATGAATTCTGGTTTCCCCTCCGAAATTCTATCTCAACTTTCGCCACTTGAGCAACA
21350 21360 21370 21380 21390 21400 21410 21420
12410 12420 912430 12440
AAGTCTGTT ATATTCC-ATTGAGATTTGTTCT TCA
AAGTCTGTT ATAATATTCC ATTG GATTTGTTCT TCA
AAGTCTGTTAATAATATTCCCATTG-GATTTGTTCTAGATTGCTTCCCGAAAGAATCGGCATCAGCTGCCTAGCCTGCCA
21430 21440 21450 21460 21470 21480 21490 21500
12450 12460 12470 12480 12490
——————— TTTTCCG-----TTT TCACTTTTTAT AATTAATTTGCCACATTTTC
T T CCG T TG CTC CTTTTTATG GAAATTAATTTGCCACATTTTC
AGGTGCCTGTGCCGGTGCCTGTGCCGGTGCCTGGGAGCTGCTCTCTCGCTTTTTATGTGAAATTAATTTGCCACATTTTC
21510 21520 21530 21540 21550 21560 21570 21580
12500 12510 12520 12530

GCAATTAATTAATTAATTGAATGTTTGAAATGTTTACAAGTAGTT



GCAATTAATTAATTAATTGAATGTTTGAAATGTTTACAAGT GTT
GCAATTAATTAATTAATTGAATGTTTGAAATGTTTACAAGTTGTT



