
  
  

  
  
Figure   S2   Sequence   alignment   for   74   alleles   compared   to   the   expected   wild-­type  
Tyrosinase  sequence.  The  target  site  is  indicated  (red)  along  with  deleted  bases  (-­)  and  
inserted  or  altered  bases   (lower   case).  Note   that   in   some  cases   the  exact  breakpoint  
cannot   be   determined   from   the   sequence   data   because   bases   on   either   side   of   the  
breakpoint  are  identical.  For  each  allele,  the  number  of  founder  mice  observed  carrying  
that  allele  is  indicated  along  with  the  percentage  of  sequencing  reads  within  the  founder  
PCR   product.   For   alleles   observed   in   multiple   founders,   a   range   of   percentages   is  
given.  
     

# mice %
- - CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTACGACCTC-------------------TTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 15 CTATG--------------------------------------------------------------------------------TA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 12 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCC----------------------------------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 9 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCAT-----------------------------------------------------A-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 11 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAA-----------------------------------------------------------------------------CACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 27 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAa------------------------------------------TTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
3 11-33 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-G-------------------------------------------TA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
4 6-33 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-G------------------------------------------------GATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
2 10-21 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GAT-------------------------------------------------GCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 8 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATAat--------------------------------------------ATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 16 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATAT-------------------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
3 12-31 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATAT-------------------------------------------GGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
3 24-28 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATAT-----------------------------------------------GCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 24 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCA---------------------------------TTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 23 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAtgtttaa----------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 22 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAA---------------------------------TTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGAGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
4 8-34 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAA----------------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
2 18-25 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAA---------------------------------------TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 8 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACAa-------------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 10 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACA---------------------------------GTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 7 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACA-------------------------------------------------------------------CTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 16 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACAcct--------------------------CTTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
2 16-24 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACAT-----------------------------TTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGGACAAGAAATT--CGAGAA
3 17-23 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATta-----------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
8 6-28 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACAT------------------------------TTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 12 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATatcattaaattgatattaaaatgata----TTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGACTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 11 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATtaaca-------------------------TTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 14 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATtaaacaaca---------------------TTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTATTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
8 5-30 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACAT-------------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 13 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATtaaa---------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 23 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATtaaca--------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 30 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATtaatata------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
2 22-23 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATa-------------------------------GTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 17 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATtaaa--------------------------------TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
9 7-32 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACAT--------------------------------GTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 29 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACAT--------------------------------GTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTG------AGAAATTgtCGAGAA
1 6 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACAT--------------------------------GCA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
2 8-15 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACAT---------------------------------TA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 15 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACAT---------------------------------TG-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 23 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATagagaagggagttccaa-----------------A-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 16 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATta--------------------------------A-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTAGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 12 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATt-----------------------------------TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 17 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATa-------------------------------GTAaTGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 7 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATtaaa------------------------------------TGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
7 8-33 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACAT-------------------------------------GGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 29 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATtacta-----------------------------------TGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 25 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATtaaaca-----------------------TTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 19 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATagtaatgata--------------------------TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 14 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATtt--------------------------CTTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 14 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATa---------------------------CTTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 21 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATtt---------------------------TTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 24 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCc-----------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
3 6-10 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATC-------------------------CTCTTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 12 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCa----------------------------TTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 22 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCT-----------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
8 5-14 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCT--------------------------CTTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
9 10-28 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCT----------------------------TTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 11 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTAacct---------------------CTTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 22 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTA--------------------------TTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 31 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTA---------------------------TTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 14 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTA----------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 7 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTacct----------------------CTTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 18 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTAC---------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 26 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTCTAAT-GATATCAACATCTACG---------------------------------GATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 7 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTACGg-----------------------TTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 15 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTACG--------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
2 8-26 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTACGACCT---------------------TTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 12 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTacgacctc----------------------GTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 9 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATCTACGACCTC-----------------------TA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 6 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAATtGATATCAACAT-------------------------------------GGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 5 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAATAT-------------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 36 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATggata---------------------------GTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 17 CTATGGCCAACTGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATgtatca-------------------------TGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 16 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATttgtatgatttgttaatga----------TTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA
1 17 CTATGGCCAAATGAACAATGGGTCAACACCCATGTTTAAT-GATATCAACATttaatgata------------------TCTTTGTA-TGGATGCATTACTATGTGTCAAGGGACACACTGCTTGGGGGCTCTGAAATATGGAGGGACATTGATTTTGCCCATGAAGCACCAGGGTTTCTGCCTTGGCACAGACTTTTCTTGTTATTGTGGGAACAAGAAATT--CGAGAA


