genome scaffold 3:7796500-7798450
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TTTTATTTAAGATTTACTTAAAATTTATTTTTATTTATTATCTATGATTT
AACTAAATTGGTACTTTTACTTCTACTAACTCTTGAGATTAAATTTTCAT
TACTTGTATATTTAAAAATTTATCAATAAAATTAACATTTAATAATTTAT
TGCATTATTTGATTGTACTAAATTTAATAATCACTAATATAATATTAARAA
AATAATCATGCAAATTATTAGCACCATTAATTAATTGATTCTATATAATA
TTTTTAAATAATTGCTAAAAATTAATTAAATATTTAGATTGTTTTATGTA
TTTTTATTTTATTATTATATTATGACTGCCCAATAAATTTAAATTTTCTT
ATTAATTAATTTTTAAATTGATTTTCATTATGATTATAAAATTTTATGAA
TAATTAAATATTATTTAAATATCAACTTAAATGCTATTTAATCTTATCTA
AATATAATTTAATTTTACCAAAATAAGACTATAAAATATAATCAATCTTA
ATCCAATCTAACTTAATCCAGTCTAATTTTAATAATTAGTCCAATTCAAT
TATACGTGCCAAACGTAACCTAATAGTCTTGATAAATTCCCCTTTGTGAA
CTTATTGCTTTAACCTCAGTTTAAAATTACTACTTTAATCTTAGTTTAGT
TACATGACAAGAAAAGAAAAAAAAAAAAGT TCTTTTTCTTGTTCACGCAT
CACTCTCATCATTATTAAATACTGCAGTCGCTTGACTTTTTTGTTTCAAG
TAAGTAATAAATAATCTTTTCCTTTCTTAATTCTTTAATTATTAGATAAT
TTTAATATATTTTTTTTTCTATTTCAAATGGCAAAAGAAAGACAGAGAAT
GTACAAGAATAGAGATTTTTTAAGAAAAAAAATTTCAAATAAAAGGAATA
ATCCATTTAACAAATCAAAATGTCAAAAAGTTTAAGACAAAAATTGGGTG
CAGATTACTAAATTCTATGGCCATCAAGATAATCAATCTTTTGCHTTTTT
TTTATTGCTAGATTTTTGCTTCTTTATAGTAGATCGGIICTTCTTCTTOT
FCTTCTTCTGAGATAAACAATAATAAAGGAAAGCAATGGGGTTTAAAGAG
GAGGGTTCATCGAGGGTTAGCCCTTGTAACTTATGTGATTTCAGATAATC
AACAGACATAATACAACAGGCTTGAATTAATTCAAAGACACATGAATAAC
AAGTCTTAATAAAAAAAATAAAATGGGAAAGTCATTGAAGCTTGCTTGCT
GTGTTGCTCTGGTTTGCTTCTCCTGCCTTGTCAGCATCGCCGGTGCCCA
AAACGGAAACGTACCCGTGGTGTGTGATAAATTTTATTATTGCAGCATTG
ATTTTCAATATTGTACTAAAATTGATACCCGTGGTGCCTAAGTCAATGGA
AGGAGGACAAAATTCTGCGGAGTAGAGCACTTGTTGCAGGTCGARATTCT
AATCTAACAATTGAAGCATTGGGACATAGGCCTAATTGTATTTGTTTCAT
TGATGAATGTGAACATGTGATGAATCTTTTTCGGATTTTGCTAATCCATG
GGAATTTATAATCTCGAAGATGGAAGCATCAATGGTAAACATTTTTTGAG
ACCCCATCAATCAATCCGTCTATGTGGGTGGAACAAATTAACTTTCCAGC
ATCTTTATCAATCTATCATTTCATTGGTTTTTTAATTTATCAAATCATTA
ATTTATTAACTTACCAATTATGGGTATTAATTTATTCACTGTTATACGCT
ATTGTTCGGTACTCTTTAAACATCACCTCTTTGCTTGCTTACTCTAAAAA
TAAATAATAATAATAATAATAAATGCAACATTAATCTTCTTTCAATATCA
ACAATTTTTTTTTTTCAAACAAGGAAATTAGTAATAATTAAATGAAATCA
CATAGAATAGACTCAATTTTTTTTTTCTTTCTTTCTTGAAGCAATCAACT
GTATCGCTTAAAAAAATGTTTGTGAATGTGCTTCCATCTTCGATATTATA



