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ACTGAGGTCAAATCTGTAGAAATGCACCACGAATCCTTAACTGAAGCACATCCAGGTGAT

ACTGAGGTCAAATCTGTAGAAATGCACCACGAATCCTTAACTGAAGCACATCCAGGTGAT
ACTGAGGTCAAATCTGTAGAAATGCACCACGAATCCTTAACTGAAGCACATCCAGGTGAT
ACTGAGGTCAAATCTGTAGAAATGCACCACGAATCCTTAACTGAAGCACATCCAGGTGAT
ACTGAGGTCAAATCTGTAGAAATGCACCACGAATCCTTAACTGAAGCACATCCAGGTGAT
ACTGAGGTCAAATCTGTAGAAATGCACCACGAATCCTTAACTGAAGCACATCCAGGTGAT
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AATGTTGGTTTTAATGTCAAAAATGTGTCTATCAAGGATATCAAACGTGGTATGGTTGCG

AATGTTGGTTTTAATGTCAAAAATGTGTCTATCAAGGATATCAAACGTGGTATGGTTGCG
AATGTTGGTTTTAATGTCAAAAATGTGTCTATCAAGGATATCAAACGTGGTATGGTTGCG
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TCTGACAGCAAAAATGATCCAGCCAAAGAAGCCAAAACCTTTITATGCACAGGTATTCTTT

TCTGACAGCAAAAATGATCCAGCCAAAGAAGCCAAAACCTTTTATGCACAGGTATTCTTT
TCTGACAGCAAAAATGATCCAGCCAAAGAAGCCAAAACCTTTTATGCACAGGTATTCTTT
TCTGACAGCAAAAATGATCCAGCCAAAGAAGCCAAAACCTTTTATGCACAGGTATTCTTT
TCTGACAGCAAAAATGATCCAGCCAAAGAAGCCAAAACCTTTTATGCACAGGTATTCTTT
TCTGACAGCAAAAATGATCCAGCCAAAGAAGCCAAAACCTTTTATGCACAGGTATTCTTT
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AATTTTTGTACTTAACTTATCAGTTTGTATAAGCGTGTTGGCCGTGGCTTGCCACTTGCT
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AATTTTTGTACTTAACTTATCAGTTTGTATAAGCGTGTTGGCCGTGGCTTGCCACTTGCT
AATTTTTGTACTTAACTTATCAGTTTGTATAAGCGTGTTGGCCGTGGCTTGCCACTTGCT
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TAGCATGATAAATCAATCAACTTGACATTCCATCAATTTTGTTCAACAGAAACAGGACCT
TAGCATGATAAATCAATCAACTTGACATTCCATCAATTTTGTTCAACAGAAACAGGACCT
TAGCATGATAAATCAATCAACTTGACATTCCATCAATTTTGTTCAACAGAAACAGGACCT
TAGCATGATAAATCAATCAACTTGACATTCCATCAATTTTGTTCAACAGAAACAGGACCT
TAGCATGATAAATCAATCAACTTGACATTCCATCAATTTTGTTCAACAGAAGCAGGACCT
TAGCATGATAAATCAATCAACTTGACATTCCATCAATTTTGTTCAACAGAAACAGGACCT
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TTAAATAGCAAACAAAATA+TGAAATAAAACTGTATGATTTTGTCACTATCGTTTATGTG
TTAAATAGCAAACAAAATATTGAAATAAAACTGTATGATTTTGTCACTATCGTTTATGTG
TTAAATAGCAAACAAAATATTGAAATAAAACTGTATGATTTTGTCACTATCGTTTATGTG
TTAAATAGCAAACAAAATATTGAAATAAAACTGTATGATTTTGTCACTATCGTTTATGTG
TTAAATAGCAAACAAAATATTGAAATAAAACTGTATGATTTTGTCACTATCGTTTATGTG
TTAAATAGCAAACAAAATATTGAAATAAAACTGTATGATTTTGTCACTATCGTTTATGTG
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TTTGGGAAAGAAATTTGTGTTGATTTTTCCATTAATATTGTAAAAACAAAATCGAAAGTT
TTTGGGAAAGAAATTTGTGTTGATTTTTCCATTAATATTGTAAAAACAAAATCGAAAGTT
TTTGGGAAGGAAATTTGTGTTGATTTTTCCATTAATATTGTAAAAACAAAATCGAAAGTT
TTTGGGAAAGAAATTTGTGTTGATTTTTCCATTAATATTGTGAAAACAAAATCGAAAGTT
TTTGGGAAAGAAATTTGTGTTGATTTTTCCATTAATATTGTGAAAACAAAATCGAAAGTT
TTTGGGAAAGAAATTTGTGTTGATTTTTCCATTAATATTGTGAAAACAAAATCGAAAGTT
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AATTTCTTTCAAAAATTACTTTTAGGTCATCATTCTCAATCATCCAGGTGAGATTCATGC

AATTTCTTTCAAAAATTACTTTTAGGTCATCATTCTCAATCATCCAGGTGAGATTCATGC
AATTTCTTTCAAAAATTACTTTTAGGTCATCATTCTCAATCATCCAGGTGAGATTCATGC
AATTTTTTTCAAAAATTACTTTTAGGTCATCATTCTCAATCATCCAGGTGAGATTCATGC
AATTTTTTTCAAAAATTACTTTTAGGTCATCATTCTCAATCATCCAGGTGAGATTCATGC
AATTTTTTTCAAAAATTACTTTTAGGTCATCATTCTCAATCATCCAGGTGAGATTCATGC
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TGGTTACCAACCTGTTTTGGATTGCCACACTGCTCACGTTGCCTGCAAATTTACAGAATT

TGGTTACCAACCTGTTTTGGATTGCCACACTGCTCACGTTGCCTGCAAATTTACAGAATT
TGGTTACCAACCTGTTTTGGATTGCCACACTGCTCACGTTGCCTGCAAATTTACAGAATT
TGGTTACCAACCTGTTTTGGATTGCCACACTGCTCACGTTGCCTGCAAATTTACAGAATT
TGGTTACCAACCTGTTTTGGATTGCCACACTGCTCACGTTGCCTGCAAATTTACAGAATT
TGGTTACCAACCTGTTTTGGATTGCCACACTGCTCACGTTGCCTGCAAATTTACAGAATT
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AAAGCAGAAATGTGATAGACGAAGTGGTAAAGTTTTAGAAGAAAATCCCAAAATGGTTAA
AAAGCAGAAATGTGATAGACGAAGTGGTAAAGTTTTAGAAGAAAATCCCAAAATGGTTAA
AAAGCAGAAATGTGATAGACGAAGTGGTAAAGTTTTAGAAGAAAATCCCAAAATGGTTAA
AAAGCAGAAATGTGATAGACGAAGTGGTAAAGTTTTAGAAGAAAATCCCAAAATGGTTAA
AAAGCAGAAATGTGATAGACGAAGTGGTAAAGTTTTAGAAGAAAATCCCAAAATGGTTAA
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ATCTGGTGATGCTGCTATGGTTACTTTGACTCCTTCTAAGCCTATGTGTGTTGAAGCTTT

ATCTGGTGATGCTGCTATGGTTACTTTGACTCCTTCTAAGCCTATGTGTGTTGAAGCTTT
ATCTGGTGATGCTGCTATGGTTACTTTGACTCCTTCTAAGCCTATGTGTGTTGAAGCTTT
ATCTGGTGATGCTGCTATGGTTACTTTGACTCCTTCTAAGCCTATGTGTGTTGAAGCTTT
ATCTGGTGATGCTGCTATGGTTACTTTGACTCCTTCTAAGCCTATGTGTGTTGAAGCTTT
ATCTGGTGATGCTGCTATGGTTACTTTGACTCCTTCTAAGCCTATGTGTGTTGAAGCTTT
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CTCTGACTACCAGCCATTGGGTCGTTTTGCTGTACGTGACATGAGACAAACTGTTGCTGT

CTCTGACTACCAGCCATTGGGTCGTTTTGCTGTACGTGACATGAGACAAACTGTTGCTGT
CTCTGACTACCAGCCATTGGGTCGTTTTGCTGTACGTGACATGAGACAAACTGTTGCTGT
CTCTGACTACCAGCCATTGGGTCGTTTTGCTGTACGTGACATGAGACAAACTGTTGCTGT
CTCTGACTACCAGCCATTGGGTCGTTTTGCTGTACGTGACATGAGACAAACTGTTGCTGT
CTCTGACTACCAGCCATTGGGTCGTTTTGCTGTACGTGACATGAGACAAACTGTTGCTGT

1,040 1,060 1,080
I I I

TGGAGTTATCAAGAGTGTTGAAAAGGCCGATGCTACTGGTAAAATGACAAAATCAGCTCA

TGGAGTTATCAAGAGTGTTGAAAAGGCCGATGCTACTGGTAAAATGACAAAATCAGCTCA
TGGAGTTATCAAGAGTGTTGAAAAGGCCGATGCTACTGGTAAAATGACAAAATCAGCTCA
TGGAGTTATCAAGAGTGTTGAAAAGGCCGATGCTACTGGTAAAATGACAAAATCAGCTCA
TGGAGTTATCAAGAGTGTTGAAAAGGCCGATGCTACTGGTAAAATGACAAAATCAGCTCA
TGGAGTTATCAAGAGTGTTGAAAAGGCCGATGCTACTGGTAAAATGACAAAATCAGCTCA
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AAAGGCTACCGGAAAAAAGAAGTGACCTATGAAAATTAAATACTGCATAATGTTATTCCG

AAAGGCTACCGGAAAAAAGAAGTGACCTATGAAAATTAAATACTGCATAATGTTATTCCG
AAAGGCTACCGGAAAAAAGAAGTGACCTATGAAAATTAAATACTGCATAATGTTATTCCG
AAAGGCTACCGGAAAAAAGAAGTGACCTATGAAAATTAAATACTGCATAATGTTATTCCG
AAAGGCTACCGGAAAAAAGAAGTGACCTATGAAAATTAAATACTGCATAATGTTATTCCG
AAAGGCTACCGGAAAAAAGAAGTGACCTATGAAAATTAAATACTGCATAATGTTATTCCG
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AACTAAAATATTTCATCGAAAACATTTGAGGAGGAAAAACATGTAAATTCTGTICAAATAA

AACTAAAATATTTCATCGAAAACATTTGAGGAGGAAAAACATGTAAATTCTGTCAAATAA
AACTAAAATATTTCATCGAAAACATTTGAGGAGGAAAAACATGTAAATTCTGTCAAATAA
AACTAAAATATTTCATCGAAAACATTTGAGGAGGAAAAACATGTAAATTCTGTCAAATGA
AACTAAAATATTTCATCGAAAACATTTGAGGAGGAAAAACATGTAAATTCTGTCAAATGA

AACTAAAATATTTCATCGAAAACATTTGAGGAGGAAAAACATGTAAATTCTGTCAAATGA
1,220 1,2I4O 1,26ID

AAAAATTGGAGTTT>TTTGTTGTATTTTTTTCACTAAATTAGTGTGGGCAGTGAATTCCA

AAAAATTGGAGTTTATTTGTTGTATTTTTTTCACTAAATTAGTGTGGGCAGTGAATTCCA
AAAAATTGGAGTTTATTTGTTGTATTTTTTTCACTAAATTAGTGTGGGCAGTGAATTCCA
AAAAATTGGAGTTAATTTGTTGTATTTTTTTCACTAAATTAGTGTGGGCAGTGAATTCCA
AAAAATTGGAGTTAATTTGTTGTATTTTTTTCACTAAATTAGTGTGGGCAGTGAATTCCA
AAAAATTGGAGTTAATTTGTTGTATTTTTTTCACTAAATTAGTGTGGGCAGTGAATTCCA

1.2I80 1,?;00 1‘32|0
TTTAGCTGATTAAAATTCATTTTGCGGCTAAATATTGTCCCGATTTGCGGTCACCAATTA
TTTAGCTGATTAAAATTCATTTTGCGGCTAAATATTGTCCCGATTTGCGGTCACCAATTA
TTTAGCTGATTAAAATTCATTTTGCGGCTAAATATTGTCCCGATTTGCGGTCACCAATTA
TTTAGCTGATTAAAATTCATTTTGCGGCTAAATATTGTCCCGATTTGCGGTCACCAATTA
TTTAGCTGATTAAAATTCATTTTGCGGCTAAATATTGTCCCGATTTGCGGTCACCAATTA
TTTAGCTGATTAAAATTCATTTTGCGGCTAAATATTGTCCCGATTTGCGGTCACCAATTA
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ATAGTGCGACCTTACAGAAAAATTTTCTGTCGCGCTAAATTGCAAATGCACCTGGATAAA
ATAGTGCGACCTTACAGAAAAATTTTCTGTCGCGCTAAATTGCAAATGCACCTGGATAAA
ATAGTGCGACCTTACAGAAAAATTTTCTGTCGCGCTAAATTGCAAATGCACCTGGATAAA
ATAGTGCGACCTTACAGAAAAA- === l-cle e e e e e e
ATAGTGCGACCTTACAGAAAAA- - =l clecc e e e e R
ATAGTGCGACCTTACAGAAAAANEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEE

1,4:00
AAAGCGCGAAGAAAATAAAGCGGAATTAATGTTTGCGAGTGTACTTCGTATTCGCCCGAA
AAAGCGCGAAGAAAATAAAGCGGAATTAATGTTTGCGAGTGTACTTCGTATTCGCCCGAA
AAAGCGCGAAGAAAATAAAGCGGAATTAATGTTTGCGAGTGTACTTCGTATTCGCCCGAA
ATAAAGCGGAATTAATGTTTGCGAGTGTACTTCGTATTCGCCCGAA
ATAAAGCGGAATTAATGTTTGCGAGTGTACTTCGTATTCGCCCGAA

ATAAAGCGGAATTAATGTTTGCGAGTGTACTTCGTATTCGCCCGAA
1,160 1,11'80 1,50IO

GGTGTTCTATAAAATTTAACTAAGCCTTTTTTAAACAAAAACAGACGATATCAATCTTCC
GGTGTTCTATAAAATTTAACTAAGCCTTTTTTAAACAAAAACAGACGATATCAATCTTCT
GGTGTTCTATAAAATTTAACTAAGCCTTTTTTAAACAAAAACAGACGATATCAATCTTCT
GGTGTTCTATAAAATTTAACTAAGCCTTTTTTAAACAAAAACAGACGATATCAATCTTCT
GGTGTTCTATAAAATTTAACTAAGCCTTTTTTAAACAAAAACAGACGATATCAATCTTCT
GGTGTTCTATAAAATTTAACTAAGCCTTTTTTAAACAAAAACAGACGATATCAATCTTCT

1,5|20 1,5|40 1‘56|0
TGCATGATACAAAAAAATTTAAGCTTA--GTGTAAATATGGCTTAATG----TTTTTAAG
TGCATGATACAAAAAAATTTAAGCTTA--GTGTAAATATGGCTTAATG----TTTTTAAG
TGCATGATACAAAAAAATTTAAGCTTA--GTGTAAATATGGCTTAATG----TTTTTAAG
TGCATGATACAAAAAAATTTGATCTTATAGTGTAAATATGGCTTAAAAATGTTTTTTAAG
TGCATGATACAAAAAAATTTGATCTTATAGTGTAAATATGGCTTAAAAATGTTTTTTAAG

TGCATGATACAAAAAAATTTGATCTTATAGTGTAAATATGGCTTAAAAATGTTTTTTAAG
1,580 1,600 1,620
| | |

TTCGAGTATTTTCAAGTCATTAAACGGTGTTTTACTATGTGAATATCAACTGTTTGCTCA
TTCGAGTATTTTCAAGTCATTAAACGGTGTTTTACTATGTGAATATCAACTGTTTGCTCA
TTCGAGTATTTTCAAGTCATTAAACGGTGTTTTACTATGTGAATATCAACTGTTTGCTCA
TTCGAGTATTTTCAAGTCATTAAACGGTGTTTTACTATGTGAATATCAACTGTTTGCTCA
TTCGAGTATTTTCAAGTCATTAAACGGTGTTTTACTATGTGAATATCAACTGTTTGCTCA
TTCGAGTATTTTCAAGTCATTAAACGGTGTTTTACTATGTGAATATCAACTGTTTGCTCA

1,?40 1,(:60 1,68I0
CACAATTATCTTCAGTAATAATTTTTACTGCTTAATTATGTTTAAGTTGATGATGATTGC
CACAATTATCTTCAGTAATAATTTTTACTGCTTAATTATGTTTAAGTTGATGATGATTGC
CACAATTATCTTCAGTAATAATTTTTACTGCTTAATTATGTTTAAGTTGATGATGATTGC
CACAATTATCTTCAGTAATAATTTTTACTGCTTAATTATGTTCAAGTTGATGATGATTGC
CACAATTATCTTCAGTAATAATTTTTACTGCTTAATTATGTTCAAGTTGATGATGATTGC
CACAATTATCTTCAGTAATAATTTTTACTGCTTAATTATGTTCAAGTTGATGATGATTGC

1,7|00 1,7|20 1‘74|0
GGTACCGTGTTTGAGTAGCACATCTTGTCTAATAACAGATACCATTTCTAATTGTATGGT
GGTACCGTGTTTGAGTAGCACATCTTGTCTAATAACAGATACCATTTCTAATTGTATGGT
GGTACCGTGTTTGAGTAGCACATCTTGTCTAATAACAGATACCATTTCTAATTGTATGGT
GGTACCGTGTTTGAGTAGCACATCTTGTCTAATAACAGATACCATTTCTAATTGTATGGT
GGTACCGTGTTTGAGTAGCACATCTTGTCTAATAACAGATACCATTTCTAATTGTATGGT
GGTACCGTGTTTGAGTAGCACATCTTGTCTAATAACAGATACCATTTCTAATTGTATGGT

1,7IGO 1,7ISO 1,80ID
AGGCATGCTACCGAACATCAAAACGTTGCTCACACGTCGGTTATCCAGTTACAAGGCAAG
AGGCATGCTACCGAACATCAAAACGTTGCTCACACGTCGGTTATCCAGTTACAAGGCAAG
AGGCATGCTACCGAACATCAAAACGTTGCTCACACGTCGGTTATCCAGTTACAAGGCAAG
AGGCATGCTACCGAACATCAAAACGTTGCTCATACGTCGGTTATCCAGTTACAAGGCAAG
AGGCATGCTACCGAACATCAAAACGTTGCTCATACGTCGGTTATCCAGTTACAAGGCAAG
AGGCATGCTACCGAACATCAAAACGTTGCTCATACGTCGGTTATCCAGTTACAAGGCAAG

1,5?20 1,?40 1,86IO
ATGTACTAATCGGCCACGGTATTTCGGTATCCAAGAATAAAACGTGTGTGATTGCGTATA
ATGTACTAATCGGCCACGGTATTTCGGTATCCAAGAATAAAACGTGTGTGATTGCGTATA
ATGTACTAATCGGCCACGGTATTTCGGTATCCAAGAATAAAACGTGTGTGATTGCGTATA
ATGTACTAATCGGCCACGGTATTTCGGTATCCAAGAATAAAACGTGTGTGATTGCGTATA
ATGTACTAATCGGCCACGGTATTTCGGTATCCAAGAATAAAACGTGTGTGATTGCGTATA
ATGTACTAATCGGCCACGGTATTTCGGTATCCAAGAATAAAACGTGTGTGATTGCGTATA
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Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone2
Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone1
EF1a_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone3
EF1a_gDNA_295-8_2kb_allele_clone2
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone3
Eefta_gDNA 295-8_2kb_allele_clone5

Eefla_gDNA_295-8_2.4kb_allele_clone2
Eefta_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone1
EF1a_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone3
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone2
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone3
Eefla_gDNA _295-8_2kb_allele_clone5

Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone2
Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone1
EF1a_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone3
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone2
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone3
Eefla_gDNA_295-8_2kb_allele_clone5

Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone2
Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone1
EF1a_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone3
EF1a_gDNA_295-8_2kb_allele_clone2
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone3
Eefta_gDNA 295-8_2kb_allele_clone5

Eefla_gDNA_295-8_2.4kb_allele_clone2
Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone1
EF1a_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone3
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone2
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone3
Eefla_gDNA _295-8_2kb_allele_clone5

Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone2
Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone1
EF1a_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone3
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone2
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone3
Eefla_gDNA_295-8_2kb_allele_clone5

Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone2
Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone1
EF1a_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone3
EF1a_gDNA_295-8_2kb_allele_clone2
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone3
Eefta_gDNA 295-8_2kb_allele_clone5

Eefla_gDNA_295-8_2.4kb_allele_clone2
Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone1
EF1a_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone3
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone2
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone3
Eefla_gDNA _295-8_2kb_allele_clone5

Eefta_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone2
Eefla_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone1
EF1a_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone3
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone2
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone3
Eefla_gDNA_295-8_2kb_allele_clone5

1,880 1,900 1,920
I I I

TTAGCGAACATGTGCAACAAGATGTTAAAAACACCTGTTAACTAATAGTCGTTACCATAG
TTAGCGAACATGTGCAACAAGATGTTAAAAACACCTGTTAACTAATAGTCGTTACCATAG
TTAGCGAACATGTGCAACAAGATGTTAAAAACACCTGTTAACTAATAGTCGTTACCATAG
TTAGCGAACATGTGCAACAAGATGTTAAAAACACCTGTTAACTAATAGTCGTTACCATAG
TTAGCGAACATGTGCAACAAGATGTTAAAAACACCTGTTAACTAATAGTCGTTACCATAG
TTAGCGAACATGTGCAACAAGATGTTAAAAACACCTGTTAACTAATAGTCGTTACCATAG

1,5:40 1,5:60 1,98IO
TGACTAATATTAATGCAAATGTAAAAGAATTCCGTAAAAAACTTTCAAAGTTCATTTTTA
TGACTAATATTAATGCAAATGTAAAAGAATTCCGTAAAAAACTTTCAAAGTTCATTTTTA
TGACTAATATTAATGCAAATGTAAAAGAATTCCGTAAAAAACTTTCAAAGTTCATTTTTA
TGACTAATATTAATGCAAATGTAAAAGAATTCCGTAAAAAACTTTCAAAGTTCATTTTTA
TGACTAATATTAATGCAAATGTAAAAGAATTCCGTAAAAAACTTTCAAAGTTCATTTTTA
TGACTAATATTAATGCAAATGTAAAAGAATTCCGTAAAAAACTTTCAAAGTTCATTTTTA

2,(:00 2,0IZO 2,04I0
GGAGAGTTATTTGACAAAACATAATTTTTGCAATTAATTATTCTTACGCTTCATTGAAGA
GGAGAGTTATTTGACAAAACATAATTTTTGCAATTAATTATTCTTACGCTTCATTGAAGA
GGAGAGTTATTTGACAAAACATAATTTTTGCAATTAATTATTCTTACGCTTCATTGAAGA
GGAGAGTTATTTGACAAAACATAATTTTTGCAATTAATTATTCTTACGCTTCATTGAAGA
GGAGAGTTATTTGACAAAACATAATTTTTGCAATTAATTATTCTTACGCTTCATTGAAGA
GGAGAGTTATTTGACAAAACATAATTTTTGCAATTAATTATTCTTACGCTTCATTGAAGA

2,0|60 2,1:80 2‘10|0
TCATACTTAATAATTTTTTTAATAGTAATTATTAGTTATTCTTGAAAATTGGTGTGGACA
TCATACTTAATAATTTTTTTAATAGTAATTATTAGTTATTCTTGAAAATTGGTGTGGACA
TCATACTTAATAATTTTTTTAATAGTAATTATTAGTTATTCTTGAAAATTGGTGTGGACA
TCATACTTTATAATTTTTCTAATAGTAATTATTAGTTATTCTT
TCATACTTTATAATTTTTCTAATAGTAATTATTAGTTATTCTT

TCATACTTTATAATTTTTCTAATAGTAATTATTAGTTATTCTT
2,120 2,140
| |

CTCAAAACGCGTCGAATGCCCCTCTATTTTTGCTGATACGTCAGCGAGTGTGTCATTCTG
CTCAAAACGCGTCGAATGCCCCTCTATTTTTGCTGATACGTCAGCGAGTGTGTCATTCTG
CTCAAAACGCGTCGAATGCCCCTCTATTTTTGCTGATACGTCAGCGAGTGTGTCATTCTG

GCCGCTAGCAGTTGAATTTTTGAACGTTTCACCAGAAAACTAAGTCAGCATTGTTACTTA
GCCGCTAGCAGTTGAATTTTTGAACGTTTCACCAGAAAACTAAGTCAGCATTGTTACTTA
GCCGCTAGCAGTTGAATTTTTGAACGTTTCACCAGAAAACTAAGTCAGCATTGTTACTTA

CGTCACTATTGAACCAATAATGACTCATCTCTGCTAACTTAGTACATAATTCATCCAAAA
CGTCACTATTGAACCAATAATGACTCATCTCTGCTAACTTAGTACATAATTCATCCAAAA
CGTCACTATTGAACCAATAATGACTCATCTCTGCTAACTTAGTACATAATTCATCCAAAA

TTTCGGCAGCGATGTTGCGTTTATTATTGTGTCTTCGAATGTTAAAACCAAGTTCGTAGA
TTTCGGCAGCGATGTTGCGTTTATTATTGTGTCTTCGAATGTTAAAACCAAGTTCGTAGA
TTTCGGCAGCGATGTTGCGTTTATTATTGTGTCTCCGAATGTTAAAACCAAGTTCGTAGA

ATTAAGATCGCAAAATTATCTGCAGGTCGTAGAATTATCGATCGTAGAATTATCTTAAGA
ATTAAGATCGCAAAATTATCTGCAGATCGTAGAATTATCGATCGTAGAATTATCTTAAGA
ATTAAGATCGCAAAATTATCTGCAGATCGTAGAATTATCGATCGTAGAATTATCTTAAGA

Supporting Figure S2
5

1912
1912
1912
1868
1868
1868

1972
1972
1972
1928
1928
1928

2032
2032
2032
1988
1988
1988

2092
2092
2092
2031
2031
2031

2152
2152
2152
2031
2031
2031

2212
2212
2212
2031
2031
2031

2272
2272
2272
2031
2031
2031

2332
2332
2332
2031
2031
2031

2392
2392
2392
2035
2035
2035



2,420
I

Eefla_gDNA _295-8_2.4kb_allele_clone2 TCGTAGCGTAAACCAAATGTGAAGT 2417
Eefla_gDNA_295-8_2.4kb_allele_clonel TCGTAGCGTAAACCAAATGTGAAGT 2417
EF1a_gDNA 295-8_2.4kb_allele_clone3 TCGTAGCGTAAACCAAATGTGAAGT 2417
EF1a_gDNA 295-8_2kb_allele_clone2 TCGTAGCGTAAACCAAATGTGAAGT 2060
EF1a_gDNA_295-8_2kb_allele_clone3 TCGTAGCGTAAACCAAATGTGAAGT 2060
Eefla_gDNA_295-8_2kb_allele_clone5 TCGTAGCGTAAACCAAATGTGAAGT 2060

S2 Fig. Alignment of cloned Eef1a sequences from female colony 295-8.
Two PCR amplicons (sized 2.4 kb and 2.0 kb) from the genomic region
encoding the 3’ end of Eef7a in colony 295-8 were cloned, sequenced (3 clones
each), and aligned. This revealed two alleles, with the major differences being a
52 bp and a 313 bp indel. Differences are shown in red boxes. Sequence
features are shown on and above the top sequence of the alignment. Green,
Eefia mRNA as determined by alignments to 291-10 transcripts. Yellow, Eefla
coding sequence.
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Text Box
S2 Fig. Alignment of cloned Eef1a sequences from female colony 295-8. 
Two PCR amplicons (sized 2.4 kb and 2.0 kb) from the genomic region encoding the 3’ end of Eef1a in colony 295-8 were cloned, sequenced (3 clones each), and aligned. This revealed two alleles, with the major differences being a 52 bp and a 313 bp indel. Differences are shown in red boxes. Sequence features are shown on and above the top sequence of the alignment. Green, Eef1a mRNA as determined by alignments to 291-10 transcripts. Yellow, Eef1a coding sequence. 





