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Supplementary Figure S1

E BFAL1 sequence
TCCTGGGCTCAAGCGATCCTCCCACCTGAGTCTCCTGAGTACCTGGGACC
ACAGGCACATGCTAACGCACCCACTTAATTTTTTTATTCGTAGAGCCGAG
GTCTCACTATGTTGCCCAGACTGGTCTCAAGCTCTTGGGCTCAAGCAGTC
CTCCTGCCTCAGCCTCCCAAAGTGCCAGGATTACAGGTGTGAGCCACCAC
ACCCAGTCCAAAAAGTGATTTTCTAATTCCATAGTTTCTTCTACATTTCT
TAACTGGAATTTTGTAAGGAAGAGTTATCCTTATTCATTTATTTACCCAT
TTACTTGTAGGAGCATGTATCATAAATTCTTAATCTATGGGGTGTAGTTA
GCTACTGTAAATTTGATGCACATATTTTTCCAGATTCAATAAGTAGGATC
CCCATCAAGCTATCTTCTGAATCTTTAAAAATGTATTCTCCTTATTTCAT
GGGTATATAATTATTTTCTGGGCAACAGTTTGTTCATGGTACATTTGTCT
CCAGCCCTAGACTCAGAAAAATGTAATTTATTTTAATGGAGAATACTATT
TAGAAGCTGCAGTCTCTGTGTAGGGAGGTGTTCCTAGGTAATAGTGCCCT
GGCTTTTAGGTCTTCTCTATGGAGGATATGGCAAAGACATACAAAATTAT
ATATACGTATCCACACATTAATAACTCTATTTCTATATTAAAAACATGAC
CACAAGCCAACACTTTTAATTCCACTGCAGCACTGCTGGGTTATTTCTTG
CTTTCCAAATTCCCTTGTCTGTAGCTATCTTTCATCACTTGCAAAAATAG
CACGTGCTCAATCCTAGATTAAAATATAAGCTACTCTCAGAATTGATAAC
TCATACCACTCTTTTTAAAAATCAACTAACCAGAATTCAGTTTTTATTCA
CAGTTCTTATCTTTAGCTCAGGGCGTAATATAAAAGCACTAGGTTTAAAA
CTTACTTGGTCAGCAGCAATCCACTTCTAGGTACATGTCCAAAGGAACTG
AAGAAAGCATCTCAATGTGTGAATGCCTACCTGTGTTCATTGCAGCATTA
TTCAGAAGAGCCAAGAGGTGGAAGCAAAGTAAATGTCCATTGACAGATGA
ATTGGTAAACAAAATGCATTATATACATACAATGCAATATCATTTAGCCT
TAAAAACAAAATTCTGCCATATGCTACAACATGGACGTTATGCTAAGTGA
AATAAACCAG
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