
Seq_1  1     -ATAAATCGACACAAGTGCTACAGTAGTCATTTAAAGAGTTACTGTAGTTTTCGCTACGA
              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  1     CATAAATCGACACAAGTGCTACAGTAGTCATTTAAAGAGTTACTGTAGTTTTCGCTACGA

GACATTTTGCGCGTCAATTGTGTTGCGCAATACGCAATCTCAGAATTTTTTGTTCCTGTA  119
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GACATTTTGCGCGTCAATTGTGTTGCGCAATACGCAATCTCAGAATTTTTTGTTCCTGTA  120

Seq_1  120   ATATAAAGTGATCGAACATTCTCAAAACTTACGTCAGAATCAAAATCAAATATCGCGTCA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  121   ATATAAAGTGATCGAACATTCTCAAAACTTACGTCAGAATCAAAATCAAATATCGCGTCA

GATTGCAACACAATATTTTTGAAGTCTTCCTGGAATTCTCCGACATTTCATCTGATTTTT  239
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GATTGCAACACAATATTTTTGAAGTCTTCCTGGAATTCTCCGACATTTCATCTGATTTTT  240

Seq_1  240   CAATTTTTTCCTCAGCATCGCCGACTCGTCGCATCCTCTCTCTAAATCAAAAAATGGAAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  241   CAATTTTTTCCTCAGCATCGCCGACTCGTCGCATCCTCTCTCTAAATCAAAAAATGGAAA 

CGGGGGAAAAAAAAACATTAATAGATTTTAGAAATCAATGGAACATTTCAAAATCATGAG  359
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
CGGGGGAAAAAAAAACATTAATAGATTTTAGAAATCAATGGAACATTTCAAAATCATGAG  360

Seq_1  360   GAAAAGAATGACAAAAAAATCACAGAAATCAGAATACCGTCGAACAACTCCCCCCAGTTT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  361   GAAAAGAATGACAAAAAAATCACAGAAATCAGAATACCGTCGAACAACTCCCCCCAGTTT

TTATCGATACACTGGCTGCTGATTTGCATACGTTTTGAATAGGTGATTTGTGGTGCGAGT  479
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTATCGATACACTGGCTGCTGATTTGCATACGTTTTGAATAGGTGATTTGTGGTGCGAGT  480

Seq_1  480   GTGTTTGGCACACGATTTTGAACTCTGGATCGGATTATTGCTCTTAAAAATATTTTGTAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  481   GTGTTTGGCACACGATTTTGAACTCTGGATCGGATTATTGCTCTTAAAAATATTTTGTAA

TTTTGCATCATTATACCGGGAAAAGTCACGTCATCTGAAATTTGTTTCGAAGATCGGAAG  599
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTTTGCATCATTATACCGGGAAAAGTCACGTCATCTGAAATTTGTTTCGAAGATCGGAAG  600

Seq_1  600   TTTTTTTAGGGGCACTGTAGGAATTTCCGTGTCGGCAAAACTTCTTTGATGATAGAGATG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  601   TTTTTTTAGGGGCACTGTAGGAATTTCCGTGTCGGCAAAACTTCTTTGATGATAGAGATG

TTGGGTGTTCCGTTGAACTCTCTGATCCCGAAATAGAACACAATCTGTGTCTGAACATAC  719
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTGGGTGTTCCGTTGAACTCTCTGATCCCGAAATAGAACACAATCTGTGTCTGAACATAC  720

Seq_1  720   AGCAAACGATTTTTTCCAGCAAATCGGCAAATTGACGGAATTGAAATTTTCTGGCAAATT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  721   AGCAAACGATTTTTTCCAGCAAATCGGCAAATTGACGGAATTGAAATTTTCTGGCAAATT

GGCGGAATTGGAAATTTCCGGCAAATCGGCAATTTGGCGGAATTGGAAATTTCCGGAAAA  839
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GGCGGAATTGGAAATTTCCGGCAAATCGGCAATTTGGCGGAATTGGAAATTTCCGGAAAA  840

Seq_1  840   TCGGCAAATTGACGGAGTTGAAAATCTCCGGCAAATTGGCGGAATTCAATTTTCCGGCAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  841   TCGGCAAATTGACGGAGTTGAAAATCTCCGGCAAATTGGCGGAATTCAATTTTCCGGCAA

ATGGGCAAATTTCCGGAATGGAGAATTTGCCGGCAAATTTCCGGAATGGAGAATTTTCCG  959
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ATGGGCAAATTTCCGGAATGGAGAATTTGCCGGCAAATTTCCGGAATGGAGAATTTTCCG  960

Seq_1  960   GAAAATCAGCAAATTAAAAAAAAAAAATTAGAAAGCAAATTGACAGAACTCAAATATCCG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  961   GAAAATCAGCAAATTAAAAAAAAAAAATTAGAAAGCAAATTGACAGAACTCAAATATCCG

GCAAACAGGCACATTTCCGGAGTTGAACATTTCCGGCAAATTGTATTAGCAGAATTGTAA  1079
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GCAAACAGGCACATTTCCGGAGTTGAACATTTCCGGCAAATTGTATTAGCAGAATTGTAA  1080

Seq_1  1080  ATTTCCGGCAAACCGGCAAGTTGCCGATTTACCGACTAAAAATTGCCGCCCATCTCTGAC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  1081  ATTTCCGGCAAACCGGCAAGTTGCCGATTTACCGACTAAAAATTGCCGCCCATCTCTGAC

ACAAACTGTGGCTGAAACTTTTCCAATTCGTGAATGAACAAGAAAAAATTTGATGTATTT  1199
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ACAAACTGTGGCTGAAACTTTTCCAATTCGTGAATGAACAAGAAAAAATTTGATGTATTT  1200

Seq_1  1200  CTCCAAGTTCGACATAACCCTATCAGGTTTTTTGCCACTGATACCAGCCGTTTGCCAGCT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  1201  CTCCAAGTTCGACATAACCCTATCAGGTTTTTTGCCACTGATACCAGCCGTTTGCCAGCT

GCCGTTGGGAGCTCTCTTCATCGAAAGTGCATGTTGGTAGAGCTAACTGATAAAGCGTGG  1319
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GCCGTTGGGAGCTCTCTTCATCGAAAGTGCATGTTGGTAGAGCTAACTGATAAAGCGTGG  1320

Seq_1  1320  TGCCACTTGGTGCTCTTTTTACCTCCGTGATAATCAGGGGGGGGGGGGGGGGTGATAAGT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||
Seq_2  1321  TGCCACTTGGTGCTCTTTTTACCTCCGTGATAATCAGGGGGGGGGGGGGGG-TGATAAGT

TGAATAATTTATTGCCCAGGTCTGCCGGTTTTTCGGTTTTTCTTTCTTGAAAAACCGAAA  1439
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TGAATAATTTATTGCCCAGGTCTGCCGGTTTTTCGGTTTTTCTTTCTTGAAAAACCGAAA  1439

Seq_1  1440  AAAGTGGTCAAAATTGCCCAAAAACGAAAATTCTTCGGTTTTCCAAAGAATTTTCGGCGG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  1440  AAAGTGGTCAAAATTGCCCAAAAACGAAAATTCTTCGGTTTTCCAAAGAATTTTCGGCGG

CACCCCTGCTTGGGAAATGAAAATTCCTTTATACTGTCGACAAAGAACTGTTGAGCAGAG  1559
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
CACCCCTGCTTGGGAAATGAAAATTCCTTTATACTGTCGACAAAGAACTGTTGAGCAGAG  1559

Seq_1  1560  TCGATTCGTTTCGAATTGAATTCAATTAAAAAAGTCGTTCCTTTGGAATTTTCCGCTGCC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  1560  TCGATTCGTTTCGAATTGAATTCAATTAAAAAAGTCGTTCCTTTGGAATTTTCCGCTGCC

TCTTTCGAATTTGAATATTATCCAGTTTGCGATTTTTGCCTGTTTTCCTGTTGTTTATGG  1679
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TCTTTCGAATTTGAATATTATCCAGTTTGCGATTTTTGCCTGTTTTCCTGTTGTTTATGG  1679

Seq_1  1680  TGCAATTTAGTGATTCATCACAAAAATGGTCTCGATTCCCCTCCTCGTGAGACTCCTCGT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  1680  TGCAATTTAGTGATTCATCACAAAAATGGTCTCGATTCCCCTCCTCGTGAGACTCCTCGT

CATTCATTTTTCCAATTTCGCTCCAATTCTTCTATTGTCTTCTCTCCGACGATCGGTGGT  1799
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
CATTCATTTTTCCAATTTCGCTCCAATTCTTCTATTGTCTTCTCTCCGACGATCGGTGGT  1799

Seq_1  1800  TCGGTTGTAATAATCAAAACATACAGAGAAGGCGCTCCGCCTACCCCCATTCGATCATCC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  1800  TCGGTTGTAATAATCAAAACATACAGAGAAGGCGCTCCGCCTACCCCCATTCGATCATCC

ACCACGATCAAGGCTTCAAGTGTTTCATTTTTATTGAAAACTGACGATTATTTTCCTATC  1919
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ACCACGATCAAGGCTTCAAGTGTTTCATTTTTATTGAAAACTGACGATTATTTTCCTATC  1919

Seq_1  1920  TCTCTCTCTGTTGATTTGATCTATTTGCTCTTCTCCTTTTGATTTGACCCCCTTTAGCGG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  1920  TCTCTCTCTGTTGATTTGATCTATTTGCTCTTCTCCTTTTGATTTGACCCCCTTTAGCGG

TGGGGGGCGAACTGTTGCGCCACTGTTCCACGTGGGGAGAGGGGGGACGATTTTTTATCC  2039
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TGGGGGGCGAACTGTTGCGCCACTGTTCCACGTGGGGAGAGGGGGGACGATTTTTTATCC  2039

Seq_1  2040  TTTATTTAAACCGAAGAAGCTCAACCTACTACTCTCGCGGCTTTTTTCGTCGGCTCATTA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  2040  TTTATTTAAACCGAAGAAGCTCAACCTACTACTCTCGCGGCTTTTTTCGTCGGCTCATTA

CTTCTTGGTCGACAGTTTTTTCCTTCACTGGGTTGTAATATTCTGAGAATGCACATTTTA  2159
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
CTTCTTGGTCGACAGTTTTTTCCTTCACTGGGTTGTAATATTCTGAGAATGCACATTTTA  2159

Seq_1  2160  CAACACAATTGACGCGCAAAATATCTCGTAGCGAAAACTACAGTAACTCTTTAAATGACT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  2160  CAACACAATTGACGCGCAAAATATCTCGTAGCGAAAACTACAGTAACTCTTTAAATGACT

ACTGTAGCGCTTGTGTCGATTTACGGGATCTCGATTTTTGAAATGAATATTTCTTTTCGA  2279
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ACTGTAGCGCTTGTGTCGATTTACGGGATCTCGATTTTTGAAATGAATATTTCTTTTCGA  2279

Seq_1  2280  ATTGTGACAGTGATATCCCGTTCTCCTTCGGTTTTTTCGTATTTTTTAAGCAATTGCAGT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  2280  ATTGTGACAGTGATATCCCGTTCTCCTTCGGTTTTTTCGTATTTTTTAAGCAATTGCAGT

GCATTTGTTTTTCCACTTCTACGATATTAAAGGGAGGCGCTTATTTATGCGGAATGGTCT  2399
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GCATTTGTTTTTCCACTTCTACGATATTAAAGGGAGGCGCTTATTTATGCGGAATGGTCT  2399

Seq_1  2400  TGCCGCGCGTTTAGTCATCATTGTTAGCAGTTTCTGTTCAAAATTCGCGTAGATCACAAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  2400  TGCCGCGCGTTTAGTCATCATTGTTAGCAGTTTCTGTTCAAAATTCGCGTAGATCACAAA

TAATTTGTGAAAAACCAACAGAAAACGAAATATGAGATAAACATTTTGTGATCTACGATG  2519
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TAATTTGTGAAAAACCAACAGAAAACGAAATATGAGATAAACATTTTGTGATCTACGATG  2519

Seq_1  2520  TTTACACAGAAACTGCTGGAAATGATGACTAAACGCGCGGCAAGACGATTCCGCATAAAT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  2520  TTTACACAGAAACTGCTGGAAATGATGACTAAACGCGCGGCAAGACGATTCCGCATAAAT

AAGCGCCTCCTTTAATATCGTAGAAGTGGAAAAACAAATGCACTGTAATTGCTTAAGAAA  2639
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
AAGCGCCTCCTTTAATATCGTAGAAGTGGAAAAACAAATGCACTGTAATTGCTTAAGAAA  2639

Seq_1  2640  TGAGAAAATAAAAAATAAAAACGAAGGAAAACGGGATATCGCTGTCACTATTCGAAAAGA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  2640  TGAGAAAATAAAAAATAAAAACGAAGGAAAACGGGATATCGCTGTCACTATTCGAAAAGA

AATATTCATTTCAAAAATCGAGATCCCGTAAATCGACACAAGCGCTACAGTAGTCATTTA  2759
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
AATATTCATTTCAAAAATCGAGATCCCGTAAATCGACACAAGCGCTACAGTAGTCATTTA  2759

Seq_1  2760  AAGGATTACTGTAGTTTTCGCTGCGAGATATTTTGCGCGTCAAATATGTTGCAAACTGTG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  2760  AAGGATTACTGTAGTTTTCGCTGCGAGATATTTTGCGCGTCAAATATGTTGCAAACTGTG

TATTCTCAGAAATTTTTGATCCCGTAATATCACTTCAAAAGATCAAAACTACAGTAATCC  2879
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TATTCTCAGAAATTTTTGATCCCGTAATATCACTTCAAAAGATCAAAACTACAGTAATCC  2879

Seq_1  2880  TACAGTACTCCCTTCAAAAAAAAATCGCAATTTTTCCCAATCTACAATAATTATACAGTA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  2880  TACAGTACTCCCTTCAAAAAAAAATCGCAATTTTTCCCAATCTACAATAATTATACAGTA

CTCCTATTGAATTATTACAATATCCTTATTTACAAAATATTCTTTCGTTTTCCAGACGAC  2999
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
CTCCTATTGAATTATTACAATATCCTTATTTACAAAATATTCTTTCGTTTTCCAGACGAC  2999

Seq_1  3000  AATGTCCAAACAACCCATCGATGGACCGCTCGATGCGGAAAAGAAAGAGGTTACCGTCGC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  3000  AATGTCCAAACAACCCATCGATGGACCGCTCGATGCGGAAAAGAAAGAGGTTACCGTCGC

TGTGACGGCCGCCGAAAATTTTGAAGAGCAAGTCGAGGAAGTCGGGAAAGTCACGCCGCC 3119
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TGTGACGGCCGCCGAAAATTTTGAAGAGCAAGTCGAGGAAGTCGGGAAAGTCACGCCGCC 3119

Seq_1  3120  GGATGGTGAGGAGTCATACAGTCTTGATTTGAAAAAAAAAATTGATAAAAAATTCAACAT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  3120  GGATGGTGAGGAGTCATACAGTCTTGATTTGAAAAAAAAAATTGATAAAAAATTCAACAT

AGAATTAATATATTTTCTGTTTGAAAGGCGACAAATTCTAAGAATACTTCGACGTTTCGG  3239
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
AGAATTAATATATTTTCTGTTTGAAAGGCGACAAATTCTAAGAATACTTCGACGTTTCGG  3239

Seq_1  3240 TTTACTAAAAACAAAAAAAATTCAAAAAAAGTATCGAAATTCTGAGAAAAAAACTCTTAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  3240 TTTACTAAAAACAAAAAAAATTCAAAAAAAGTATCGAAATTCTGAGAAAAAAACTCTTAA

ATCTTAAGACTACTGTAGCGTTTGTGTCGATTTACGGGCTCGATTTCCGAAATTAATTCA  3359
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ATCTTAAGACTACTGTAGCGTTTGTGTCGATTTACGGGCTCGATTTCCGAAATTAATTCA 3359

Seq_1  3360 TGTTCGATTCTTTTTGTTTTTCGTATTGTTTTGCTATTGTTGGGCATTCTTTTAATATCC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  3360 TGTTCGATTCTTTTTGTTTTTCGTATTGTTTTGCTATTGTTGGGCATTCTTTTAATATCC

TTTAATATTCTATCGATAAATAACTGATTTTGATTCATTTCAAAGATCGAGCCCGTAAAT  3479
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTTAATATTCTATCGATAAATAACTGATTTTGATTCATTTCAAAGATCGAGCCCGTAAAT  3479

Seq_1  3480 CGACACTACAGTAGTCAGTTAAATAGTTGCTTAATTTTTGAGGTTAACAAATCTCAAAAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  3480  CGACACTACAGTAGTCAGTTAAATAGTTGCTTAATTTTTGAGGTTAACAAATCTCAAAAA

TTCAATTTTTCCAGGTGGTTACGGATGGGTTGTGGTCGCCGCGAGTTTCCTGGTCAACAT  3599
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTCAATTTTTCCAGGTGGTTACGGATGGGTTGTGGTCGCCGCGAGTTTCCTGGTCAACAT  3599

Seq_1  3600 GGCGGTCGACGGGGTGATCTACACGTGTGGAAAGATCCTTGTACCGATCTGGGCAGATCA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  3600 GGCGGTCGACGGGGTGATCTACACGTGTGGAAAGATCCTTGTACCGATCTGGGCAGATCA

GTTTGGATCCACATCGGTTGCCGGTGCTGTCATCTCGATTCTCACCGGATGCTATTATCT  3719
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GTTTGGATCCACATCGGTTGCCGGTGCTGTCATCTCGATTCTCACCGGATGCTATTATCT  3719

Seq_1  3720 TGCTGGTGAGAGAAAAAAAAATTATTTTCGAAAAATTTAAAAAATTTTAGTTTTTCGGAT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  3720 TGCTGGTGAGAGAAAAAAAAATTATTTTCGAAAAATTTAAAAAATTTTAGTTTTTCGGAT

TTTTCCAAGAAAAATGCGATTTTTTGAAAAAGAAAATCTGAAAATTTTGGTATTTTTTTA  3839
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTTTCCAAGAAAAATGCGATTTTTTGAAAAAGAAAATCTGAAAATTTTGGTATTTTTTTA  3839

Seq_1  3840 TAGAAAAAAAAGCGAAAAAGCAGCGTC---------------------------------
             |||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  3840 TAGAAAAAAAAGCGAAAAAGCAGCGTCACACAGAAAAATAGGCGGAGCCTAATTTCGCAA

------------------------------------------------------------  3866

CCCTGCGGCATGGTTTTGTTGATTTTTCAATAAATTTCCGATTTTACATTTTTTAAACAA  3959

Seq_1  3867 ------------------------------------------------------------

Seq_2  3960 CCAATTTCCAAAATATCTTCAAAATCGTATAAGAATTTAAAAAAAAAGAAGAAAAACCAT

------------------------------------------------------------  3866

GCCGCAGGGTTGCGCAATCAAGCTCCGCCTATTTTCTGTGCCGACGCTGATTTTTGCAAA  4079

Seq_1  3867 ------------------------------------------------------------

Seq_2  4080 ATTTGATTTTTCAAAAATTACTTTTTTTTTAATCAAAAATTTTCGATTTGATTAAAAAAT

----------------------------------------------GCACAGAAAAAGAG  3880
                                              ||||||||||||||
ATCTTTAAGGTAGTTTTTTAGAGAAAAAACGGTAAAAATCAGCGTCGCACAGAAAAAGAG  4199

Seq_1  3881 GTGGAGCCTATTTTCGCAACTCTGCGGCACGGTTTTGTCGATTTTTTGAAATGAAAATGT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  4200 GTGGAGCCTATTTTCGCAACTCTGCGGCACGGTTTTGTCGATTTTTTGAAATGAAAATGT

AACGGTTTACGATTCTGAAGATATTTCGTGTTTTCACAACTAATTTAGCATGAAATGTAT  4000
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
AACGGTTTACGATTCTGAAGATATTTCGTGTTTTCACAACTAATTTAGCATGAAATGTAT  4319

Seq_1  4001 TTAAAATCGTATGAAACGTAAAAAATTAAAAAAAAAAGAAGAAGAAACCGTGCCGCAGAG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  4320 TTAAAATCGTATGAAACGTAAAAAATTAAAAAAAAAAGAAGAAGAAACCGTGCCGCAGAG

TTGCAAAATTAGGCTCCGCCTCTTTTTCTGTGTGATGCTGATTTTTGCAAAAATTCTCTG  4120
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTGCAAAATTAGGCTCCGCCTCTTTTTCTGTGTGATGCTGATTTTTGCAAAAATTCTCTG  4439

Alignment of mct-1 (Seq_1) and mct-2 (Seq_2) from 3kb before the start codon to 2 kb after the stop codon
Figure S4



Seq_1  4121 AAATGAAAATTTTTGCATTTTTTGTTGAAAATATCAACAAAAAAAAACGATAAAATTTTT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  4440 AAATGAAAATTTTTGCATTTTTTGTTGAAAATATCAACAAAAAAAAACGATAAAATTTTT

GATTTTCGAAAAAATAATTTTTTTTTAATTCCAACAAAAAAACCCCAATTTCAGGACCAC  4240
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GATTTTCGAAAAAATAATTTTTTTTTAATTCCAACAAAAAAACCCCAATTTCAGGACCAC  4559

Seq_1  4241 TGGCCTCGTCGTTCGTCAATGTGTTCGGAATCAGATCGGTAGCGATCGCCGGATCGATTC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  4560 TGGCCTCGTCGTTCGTCAATGTGTTCGGAATCAGATCGGTAGCGATCGCCGGATCGATTC

TCGCCACCACCGCCTTCCTCCTGTCCCGTTTCGCCAGCACAATCTGGGAACTTTATCTCC  4360
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TCGCCACCACCGCCTTCCTCCTGTCCCGTTTCGCCAGCACAATCTGGGAACTTTATCTCC  4679

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  4680 TGTTCGGAGTTCTCGGTGGAATCGGTTTCGGATGTATGTATCTCCCGTCGATTGTCATTC

Seq_1  4361 TGTTCGGAGTTCTCGGTGGAATCGGTTTCGGATGTATGTATCTCCCGTCGATTGTCATTCTCTCGACATATTTCGCGAAAAAACGCAGCGTCGCCACCGGAATTGCCGTCTGCGGCTCGG  4480
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TCTCGACATATTTCGCGAAAAAACGCAGCGTCGCCACCGGAATTGCCGTCTGCGGCTCGG  4799

Seq_1  4481 GAATCGGTACGATGGTCTTCTCGACGATCAACGGGCCCGTCTTTGATTATTTCGGTAAAG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  4800  GAATCGGTACGATGGTCTTCTCGACGATCAACGGGCCCGTCTTTGATTATTTCGGTAAAG

ATGTCGGCTCATTTATGGTTTATCTGGCCGCAATTGCCATTTCCGGATCACTTTTCTCGC  4600
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ATGTCGGCTCATTTATGGTTTATCTGGCCGCAATTGCCATTTCCGGATCACTTTTCTCGC  4919

Seq_1  4601 TTCTTTTCGCTCCACTTAAAGCCACTGAACATCAGGTCAAAAAAGTCGCGAAAATGGTCA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  4920 TTCTTTTCGCTCCACTTAAAGCCACTGAACATCAGGTCAAAAAAGTCGCGAAAATGGTCA

GAAATTACGAAGGAAAGCCGGAAGAGCCGACACAGAGACTGCTCGAAGATGTTCGTAACG  4720
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GAAATTACGAAGGAAAGCCGGAAGAGCCGACACAGAGACTGCTCGAAGATGTTCGTAACG  5039

Seq_1  4721 ATTTGGAAGAGCTCAATCGCCCCGGACACAATGCTGACACTTTTTACGCCGGAAATGCTC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  5040 ATTTGGAAGAGCTCAATCGCCCCGGACACAATGCTGACACTTTTTACGCCGGAAATGCTC

CAGTTAGCAGAAGCCGTTCCAATACTTGTTCGTTTTTGGGAATTTTTCTTTTTAAAAAAA  4840
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
CAGTTAGCAGAAGCCGTTCCAATACTTGTTCGTTTTTGGGAATTTTTCTTTTTAAAAAAA  5159

Seq_1  4841 TCCAAAATTGTCTCAAATTCAGAGAAACCATAAAAAACAGGAAAAAACGTGATTTTTCAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  5160 TCCAAAATTGTCTCAAATTCAGAGAAACCATAAAAAACAGGAAAAAACGTGATTTTTCAA

TTTTTAGCTAAATTCCCTCCAAAAGGAGAACTGCAACTTATTACGGGATCGCAAAATTTT  4960
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTTTTAGCTAAATTCCCTCCAAAAGGAGAACTGCAACTTATTACGGGATCGCAAAATTTT  5279

Seq_1  4961 GAGAATGCGTATTACACAACATATTTGACGCGCAAAATATCTCGTAGCGAAAACTACAGT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  5280 GAGAATGCGTATTACACAACATATTTGACGCGCAAAATATCTCGTAGCGAAAACTACAGT

AATCCTGTAAATGACGACTGTATTGCTGCTGATGTCGATTTACGGGGCTCGATTTTCGAA  5080
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
AATCCTGTAAATGACGACTGTATTGCTGCTGATGTCGATTTACGGGGCTCGATTTTCGAA 5399

Seq_1  5081 ATAATTTCTTTTTCGAATAGTGACAGCGTAATTTTAATGCAATATCGCTGTCACAATTCG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  5400 ATAATTTCTTTTTCGAATAGTGACAGCGTAATTTTAATGCAATATCGCTGTCACAATTCG

CAAAAAAAAAACCATTTCAAAATTCGATATCCCGTAAATCGACACAAGCGCTACAGTAAC  5200
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
CAAAAAAAAAACCATTTCAAAATTCGATATCCCGTAAATCGACACAAGCGCTACAGTAAC  5519

Seq_1  5201 CATTCAAAGGGTTACTGTAGTATTCGCTACGGGATATTTTGCGCGTCAAATATGTTGCAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  5520 CATTCAAAGGGTTACTGTAGTATTCGCTACGGGATATTTTGCGCGTCAAATATGTTGCAA

AATGTGCATTCTCAGAATTTTCAGCTTCCGTAATAGGATACAGTTTTCATTTTGGAGGGA  5320
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
AATGTGCATTCTCAGAATTTTCAGCTTCCGTAATAGGATACAGTTTTCATTTTGGAGGGA  5639

Seq_1  5321 ATTTTGGCCAAAATTTAAAAAAATCGAGTATTTTTTGAATTTGAGGCAATTTTGATTTTT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  5640 ATTTTGGCCAAAATTTAAAAAAATCGAGTATTTTTTGAATTTGAGGCAATTTTGATTTTT

TTTTTTTGAAAGCTTGAAGCTAAATCATGAGGACCCACGAAAAGGGGTCTGGCACTGTGC  5440
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTTTTTTGAAAGCTTGAAGCTAAATCATGAGGACCCACGAAAAGGGGTCTGGCACTGTGC  5759

Seq_1  5441 CAACGCACAAAACATACTTTTTCTCAAAGAAAACGATACAACGATGCTCCGAAATTACGC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  5760 CAACGCACAAAACATACTTTTTCTCAAAGAAAACGATACAACGATGCTCCGAAATTACGC

GTCGCGCGTTGTTAAGCGTATCTTCTAGAAGAATTTCGAAAAAAGTCGTGCGTTAAATGA  5560
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GTCGCGCGTTGTTAAGCGTATCTTCTAGAAGAATTTCGAAAAAAGTCGTGCGTTAAATGA  5879

Seq_1  5561 ATAAAAAAGCGTTTTGTGCGTTGGCACAGTGACAATTTCCCCTTTTCGTGGGCCCTCGTT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  5880 ATAAAAAAGCGTTTTGTGCGTTGGCACAGTGACAATTTCCCCTTTTCGTGGGCCCTCGTT

TTCTTCGAGAAAAATCGCGTTTTATGCGTTGGCACTGTGCTAGATCACCTTTTTGCGAAT  5680
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTCTTCGAGAAAAATCGCGTTTTATGCGTTGGCACTGTGCTAGATCACCTTTTTGCGAAT  5999

Seq_1  5681 TTCCTTTCCGTGGGGCCTCTAAATAATCTCCAAAAAATCTCAATTTTTCATTTTCAGTGG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  6000 TTCCTTTCCGTGGGGCCTCTAAATAATCTCCAAAAAATCTCAATTTTTCATTTTCAGTGG

ACCGGAAAGCCGCCGAATCTGCTGAAGCTCATGTCGTCCACGCCACCGAACACCACACCG  5800
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ACCGGAAAGCCGCCGAATCTGCTGAAGCTCATGTCGTCCACGCCACCGAACACCACACCG  6119

Seq_1  5801 TCCATCATGTCGTCAAGAAGAGCAAATTCACCAAATTCAAGGAATCACTGTGCTCTGTGC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  6120 TCCATCATGTCGTCAAGAAGAGCAAATTCACCAAATTCAAGGAATCACTGTGCTCTGTGC

TCGACAAGGATCTTCTCTTCTCTCCATCATTCATGACTCTTGCCGTCTCAGGAACTTTCA  5920
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TCGACAAGGATCTTCTCTTCTCTCCATCATTCATGACTCTTGCCGTCTCAGGAACTTTCA  6239

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  6240 CCGTCCTCTCGTTCCTTGTTCCATTCGTCTACTTGGCTCTTGCCATGAAGCAGAAGAATC

Seq_1  5921 CCGTCCTCTCGTTCCTTGTTCCATTCGTCTACTTGGCTCTTGCCATGAAGCAGAAGAATCCGGATTTTACTGATGCTGAATTGTCACTTCCAGTCACTCTAATCGGTGCTTTCAACATTA  6040
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
CGGATTTTACTGATGCTGAATTGTCACTTCCAGTCACTCTAATCGGTGCTTTCAACATTA  6359

Seq_1  6041 TGTTCCGTATCGGATGTGGAATGGTCGCTGATCATCCGAAAATGTCGGCTCTTCAAGTTT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  6360 TGTTCCGTATCGGATGTGGAATGGTCGCTGATCATCCGAAAATGTCGGCTCTTCAAGTTT

CCAACGTCGCCACCATCATCGCCGGAACCTCGATGCTCTTTGTGCCATTTTGCACTGAGC  6160
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
CCAACGTCGCCACCATCATCGCCGGAACCTCGATGCTCTTTGTGCCATTTTGCACTGAGC  6479

Seq_1  6161 TCTGGCATTACGTCGTTTTCTGCATCCCGTTCAGTGCCGGAGTTGGTGAGTTTTGGAGAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  6480 TCTGGCATTACGTCGTTTTCTGCATCCCGTTCAGTGCCGGAGTTGGTGAGTTTTGGAGAA

AAATCCCGTTGCTTTTAACGATTTTTACGTCGAAATTGAAAAAAAAGATGTTTAAAATAT  6280
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
AAATCCCGTTGCTTTTAACGATTTTTACGTCGAAATTGAAAAAAAAGATGTTTAAAATAT  6599

Seq_1  6281 CAATTTCGGACTTAAAATATCAATAACCACAAAAAATTTGCGAAATTAAGGTGGAAACGC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  6600 CAATTTCGGACTTAAAATATCAATAACCACAAAAAATTTGCGAAATTAAGGTGGAAACGC

GCTCCACGGACAATCGGTAATACTCCGCCCACAAAATTTGGGTCTCGTTAGGTATTTGAC  6400
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GCTCCACGGACAATCGGTAATACTCCGCCCACAAAATTTGGGTCTCGTTAGGTATTTGAC  6719

Seq_1  6401 AGAAAAGTCGTATTTTCGAGCATTTTTCATTTTTATTGTTAAATTTTTCGTTGTTTTTAT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  6720 AGAAAAGTCGTATTTTCGAGCATTTTTCATTTTTATTGTTAAATTTTTCGTTGTTTTTAT

TGATTTTTATGTCGAAATTGATAAAATAATATTTATAATTTTATTTCATTAATTTCAGCT  6520
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TGATTTTTATGTCGAAATTGATAAAATAATATTTATAATTTTATTTCATTAATTTCAGCT  6839

Seq_1  6521 TAAAATCGATAAGAAAAACAATGGAAAAATGACGAAAAAAGCGAAAATTGGTTGATTCTG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  6840 TAAAATCGATAAGAAAAACAATGGAAAAATGACGAAAAAAGCGAAAATTGGTTGATTCTG

GCCTCAATTTGCCGGTTTTAATTTTTTTTTTTGCCGATTTCCCCTGTTTTCTATCATTTT  6640
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GCCTCAATTTGCCGGTTTTAATTTTTTTTTTTGCCGATTTCCCCTGTTTTCTATCATTTT  6959

Seq_1  6641 TCGTTGTTTTAATAATTTTCACGTCGAAATTGAATTAAAAAATTTAATTTCGGCTTAAAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  6960 TCGTTGTTTTAATAATTTTCACGTCGAAATTGAATTAAAAAATTTAATTTCGGCTTAAAA

ATCACAAAAACTACCTAAAAAACGGCGAAAAATGCTTGAAAATTGGCAAACTATTTTAAA  6760
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ATCACAAAAACTACCTAAAAAACGGCGAAAAATGCTTGAAAATTGGCAAACTATTTTAAA  7079

Seq_1  6761 AATTTCAAATTTGCGTTTTTATCGCCAAATACCCGATGAGACCCAAATTTTTGGAGGTGG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  7080 AATTTCAAATTTGCGTTTTTATCGCCAAATACCCGATGAGACCCAAATTTTTGGAGGTGG

AGTGTTGTCGATTGTCCGTGGAGCGCGTTTTTTCACGAAAAAAAAAACCAAAAATTAAAA  6880
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
AGTGTTGTCGATTGTCCGTGGAGCGCGTTTTTTCACGAAAAAAAAAACCAAAAATTAAAA  7199

Seq_1  6881 AAAAACTTAAATATTTAAAAAAATCAGTTAAAAAAATTTCGAGCGTGTTTTTGAAAAAAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  7200 AAAAACTTAAATATTTAAAAAAATCAGTTAAAAAAATTTCGAGCGTGTTTTTGAAAAAAA

AAAAGTAATCAGTTTTTCTTTTTAAAAATCCAAAAAAAAGCGAATGTCCCCATCAAAGGA  7000
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
AAAAGTAATCAGTTTTTCTTTTTAAAAATCCAAAAAAAAGCGAATGTCCCCATCAAAGGA  7319

Seq_1  7001 GCCACCGAAAATTTTTTTAAATACTTTTTTGAACGAATTTGGCCCCAATTTTTTTCTGAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  7320 GCCACCGAAAATTTTTTTAAATACTTTTTTGAACGAATTTGGCCCCAATTTTTTTCTGAA

AAAAAACGATAAATCTTCGGTTTTGTCGAAAAAAAAAATCGAAAAACCGACACCCTTGGT  7120
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
AAAAAACGATAAATCTTCGGTTTTGTCGAAAAAAAAAATCGAAAAACCGACACCCTTGGT  7439

Seq_1  7121 CCCCATATTAAATTAATAAATCTTGAACTATTTCTCCATTTCAGCTTGCTTCGCCGCTCT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  7440 CCCCATATTAAATTAATAAATCTTGAACTATTTCTCCATTTCAGCTTGCTTCGCCGCTCT

TCGTTCGGTCATCTGCGTCGAGCTGATCGGAGTCGAAAAGCTGTCGAACGCGTTCGGCAT  7240
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TCGTTCGGTCATCTGCGTCGAGCTGATCGGAGTCGAAAAGCTGTCGAACGCGTTCGGCAT  7559

Seq_1  7241 CCTGATGGTTTTCATGGGAATCGGCGCTGTCGTCGGCGGGCCGATTGCCGCTCAAATCAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  7560 CCTGATGGTTTTCATGGGAATCGGCGCTGTCGTCGGCGGGCCGATTGCCGCTCAAATCAA

GGATATCACTGGCAACTACGACATTAGCTTCTACGTGATGGGCATCATTTTCGCCTTCTC  7360
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GGATATCACTGGCAACTACGACATTAGCTTCTACGTGATGGGCATCATTTTCGCCTTCTC  7679

Seq_1  7361 CGGCGTCATGACTATCCGTTTGCCAGAGCTGAAGGCGTGGGAAGAGTCGAAAAAACTCGC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  7680 CGGCGTCATGACTATCCGTTTGCCAGAGCTGAAGGCGTGGGAAGAGTCGAAAAAACTCGC

ACGCGCCGGAACCGAGATGCGTGTGATCTCTGAAGCATCCTAATTTTTTGTTTTAAAAAT  7480
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ACGCGCCGGAACCGAGATGCGTGTGATCTCTGAAGCATCCTAATTTTTTGTTTTAAAAAT  7799

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  7800 ATCTCAATTTTTTTTTTAAATTTTTGTTTGTTTGAATATCCTATTCCTTTAATTCTAATT

Seq_1  7481 ATCTCAATTTTTTTTTTAAATTTTTGTTTGTTTGAATATCCTATTCCTTTAATTCTAATTCCGATTTTTATCTGTTTCCCCATTTTCCCCCCAAAAAGTTCCGAAGAGTTCAACTCTCTC  7600
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
CCGATTTTTATCTGTTTCCCCATTTTCCCCCCAAAAAGTTCCGAAGAGTTCAACTCTCTC  7919

Seq_1  7601  ATCTCCATCCCTCAAGCATTTTTTTTTCAAATAGGTGCCTTTTTCACGTGGTGACAGGCT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  7920  ATCTCCATCCCTCAAGCATTTTTTTTTCAAATAGGTGCCTTTTTCACGTGGTGACAGGCT

GTCCCATTACAGTTTGATCTACAAAAAATGCGGGAATTTTTTGATCAAAAAGATTTGACG  7720
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GTCCCATTACAGTTTGATCTACAAAAAATGCGGGAATTTTTTGATCAAAAAGATTTGACG  8039

Seq_1  7721  TCATCACGTTCTTAACCAATCAGTTGGGTAGTCTGCGTCTCTCTTTTCCCGCATTTTTTG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  8040  TCATCACGTTCTTAACCAATCAGTTGGGTAGTCTGCGTCTCTCTTTTCCCGCATTTTTTG

TAGATCAAGTCTGCCACCACGTTTTTTCCGCTTTTTTGCCACCGGTTGTCATCACTTCCA  7840
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TAGATCAAGTCTGCCACCACGTTTTTTCCGCTTTTTTGCCACCGGTTGTCATCACTTCCA  8159

Seq_1  7841  CCCCATCAAATGAATTCACTCAGTTCCCGCACACTGACTTTTTTAATCTCTTTTTGAATA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  8160  CCCCATCAAATGAATTCACTCAGTTCCCGCACACTGACTTTTTTAATCTCTTTTTGAATA

ATTGTCCAAGATTGTTAATTAATTTCATTAATAACCACTGATAATTGATAATTGAGCTAG  7960
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ATTGTCCAAGATTGTTAATTAATTTCATTAATAACCACTGATAATTGATAATTGAGCTAG  8279

Seq_1  7961  TAATAAAGTCACAGTTTTTTTCTCAAAAATTGTAACTTTTTGCCATTTTTTTCTCTCTCT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  8280  TAATAAAGTCACAGTTTTTTTCTCAAAAATTGTAACTTTTTGCCATTTTTTTCTCTCTCT

TTCCCCGACCATTCGATCATCATCATCACCAACTATCACTGTTCACTTCCGCTGATGCAC  8080
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTCCCCGACCATTCGATCATCATCATCACCAACTATCACTGTTCACTTCCGCTGATGCAC  8399

Seq_1  8081  CATGCCTCCTGGAATATTCAAATGAGGGTACACAGAAGTCACGAATTCACGGAGGACTAC
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  8400  CATGCCTCCTGGAATATTCAAATGAGGGTACACAGAAGTCACGAATTCACGGAGGACTAC

ACGAGTCTAGTACGACTTATAAAAACTTTGAAATGTCATGGTTTTTCCAGATTTTTCCAG  8200
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ACGAGTCTAGTACGACTTATAAAAACTTTGAAATGTCATGGTTTTTCCAGATTTTTCCAG  8519

Seq_1  8201  TTCAAATGGCATTTTTTTGGTGAAATTTCTGCTTATTATGTGGACGCAGAAAAATGTGTT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  8520  TTCAAATGGCATTTTTTTGGTGAAATTTCTGCTTATTATGTGGACGCAGAAAAATGTGTT

TTTTTGCAAGCGCGCTCCACGGCTAATCACCAAACGCTGCGTTCTCCGGGTCTCGTTAGG  8320
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTTTTGCAAGCGCGCTCCACGGCTAATCACCAAACGCTGCGTTCTCCGGGTCTCGTTAGG  8639
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Seq_1  8321  AATTTGGCGGCGAATTTGTTGAATTTTGCAATTTTTGTTAGGTTTTCCGTTTTTTTAGTG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  8640  AATTTGGCGGCGAATTTGTTGAATTTTGCAATTTTTGTTAGGTTTTCCGTTTTTTTAGTG

ATTTTTATGTCGAAATTGAGAAAAAAAATGTTTAAAAATTCGATTTCGGAATAAAAATCA  8440
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
ATTTTTATGTCGAAATTGAGAAAAAAAATGTTTAAAAATTCGATTTCGGAATAAAAATCA  8759

Seq_1  8441  CAAAAAGTTGTGAAAACGCGCTCCACGGACAATCGATAACACTCCGCCTCTAAAAATTGG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  8760  CAAAAAGTTGTGAAAACGCGCTCCACGGACAATCGATAACACTCCGCCTCTAAAAATTGG

GTCTCGTTAGGTTTTTGGCACAGAAAAACCGTTTTTTCGACGATTTCCAAGCATTTTTCA  8560
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GTCTCGTTAGGTTTTTGGCACAGAAAAACCGTTTTTTCGACGATTTCCAAGCATTTTTCA  8879

Seq_1  8561  CTTTTTTTGTTAAGTTTTCCGTTGTTTTTAGTGATTTTTACGTCGAAATGTACAAAAAAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  8880  CTTTTTTTGTTAAGTTTTCCGTTGTTTTTAGTGATTTTTACGTCGAAATGTACAAAAAAA

GCTCAAAACTTTAATTTCAACGTGAAAATCATTAAACACTCGACAAAAACCCCGAAAAAT  8680
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GCTCAAAACTTTAATTTCAACGTGAAAATCATTAAACACTCGACAAAAACCCCGAAAAAT  8999

Seq_1  8681  GACAGAAAACTTTTGAATTTACGGTTTTGCCGCCAAAGGCCAGTGGAGCGCACTTGCACT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  9000  GACAGAAAACTTTTGAATTTACGGTTTTGCCGCCAAAGGCCAGTGGAGCGCACTTGCACT

TCTGTTTTAAAATCGGCGTGTTTTCCCACACTGTATTTGTTTTTCCACTTCTACACTTAA  8800
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TCTGTTTTAAAATCGGCGTGTTTTCCCACACTGTATTTGTTTTTCCACTTCTACACTTAA  9119

Seq_1  8801  AGGATGACGTTTTTATACGAAATGGTCTCGCCACGTGCCCCAAAAATCAGGCGCGTGGTG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  9120  AGGATGACGTTTTTATACGAAATGGTCTCGCCACGTGCCCCAAAAATCAGGCGCGTGGTG

AGACCATTTCGTATAAACTCCTTTAAAGGCGGAGAAGTGGAAAAATTGTCTCATTTCGGT  8920
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
AGACCATTTCGTATAAACTCCTTTAAAGGCGGAGAAGTGGAAAAATTGTCTCATTTCGGT  9239

Seq_1  8921  TAGATCTACGTAGATCTACAAAAAATGCGGCAGAGTTCTCAACTGATTTCGCATGGTTAA
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  9240  TAGATCTACGTAGATCTACAAAAAATGCGGCAGAGTTCTCAACTGATTTCGCATGGTTAA

GAACGTGCTGACGTCACATTTTTTTGGGCGAAAAATTCCCGCTTTTTTGTAGATCAAACC  9040
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
GAACGTGCTGACGTCACATTTTTTTGGGCGAAAAATTCCCGCTTTTTTGTAGATCAAACC  9359

Seq_1  9041  GTAATGGGACAGTCTGGCACCTCGTGATAAGTTTGCGGTTAAGTAAATAAAAATTAAATT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  9360  GTAATGGGACAGTCTGGCACCTCGTGATAAGTTTGCGGTTAAGTAAATAAAAATTAAATT

TTTAGGAAGCTTTCTCAGAAATGGGACAAAGCTCGGAAGTTCACCCGGAATTTGGATTCC  9160
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTTAGGAAGCTTTCTCAGAAATGGGACAAAGCTCGGAAGTTCACCCGGAATTTGGATTCC  9479

Seq_1  9161 CACAAATTCGGAAAACGTCAAGTTTTGTATTCTGGAATCGGACGCGGCTTTATATTATGG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  9480 CACAAATTCGGAAAACGTCAAGTTTTGTATTCTGGAATCGGACGCGGCTTTATATTATGG

TTTTGACGTGGGTTTTATTTTTTTTTTAATCGATAAAATATCTCCATATCTGGGGTGGAT  9280
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TTTTGACGTGGGTTTTATTTTTTTTTTAATCGATAAAATATCTCCATATCTGGGGTGGAT  9599

Seq_1  9281  TTACGGCGCGTTGCGTGTCGCGTCGCGGCTCGATTTTAGTTGTAAGACTATAGTTATTTG
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  9600  TTACGGCGCGTTGCGTGTCGCGTCGCGGCTCGATTTTAGTTGTAAGACTATAGTTATTTG

TCCGTGTGGAGTTCACGACACTTTTCCACGCGTTGTCCGACTGGCGATTGTCAATGGAGC  9400
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
TCCGTGTGGAGTTCACGACACTTTTCCACGCGTTGTCCGACTGGCGATTGTCAATGGAGC  9719

Seq_1  9401  GCGAAAAACGTAACGAGGGAGGCCAGGAGCCCGTGATTAAATATTTCATTTCTTCAAATT
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Seq_2  9720  GCGAAAAACGTAACGAGGGAGGCCAGGAGCCCGTGATTAAATATTTCATTTCTTCAAATT

TTG  9463
|||
TTG  9782

light blue = exons
dark blue = introns
black (underlined) = exons of other genes
red boxes = differences between two sequences
purple boxes = promoter cloning primers
yellow boxes = cDNA cloning primers
green boxes = qPCR primers (reverse across exon 2-3 junction)
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