Часть 1. Поиск прокариотических генов

Таблица 1. CDS, указанные в аннотации к последовательности ДНК.
	CDS из аннотации ecoli12

	начало
	конец
	длина
	рамка

	<1
	101
	>101
	

	101
	751
	651
	+2

	748
	>851
	>104
	+1


Существует перекрытие генов.

Идентификация открытых рамок считывания в последовательности ДНК с помощью программы ORF Finder. 

Таблица 2. 

	Не перекрывающиеся ORF, предсказанные ORF Finder.

	начало
	конец
	длина
	рамка

	101
	751
	651
	+2

	748
	849
	
	+1


Аналогичное перекрытие наблюдается в аннотации к последовательности ДНК.
Одна из ORF, предсказанная программой полностью совпадает с аннотированным геном. У второй точно определено начало и, следовательно, рамка. Третий ген вообще не предсказан за отсутствием старт кодона (<1).

Результаты работы BLAST.
Всего ORF Finder предложил 9 ORF. В четырех случаях BLAST нашел аминокислотные последовательности. В двух случаях это гипотетические протеины (это как раз ORF, которые не вошли в таблицу из–за перекрытия с ORF, выделенной зеленым цветом). В двух других случаях (ORF попали в таблицу) были найдены белки, причем лучшие из которых на 100% совпадали с транслированной ORF. Интересно, что наилучшие хиты были из Escherichia coli и имели AC как у белка в аннотации к данной последовательности ДНК.
Выравнивания, соответствующие лучшим хитам blastp.
ORF 1:

Query  1    MDAKQRIARRVAQELRDGDIVNLGIGLPTMVANYLPEGIHITLQSENGFLGLGPVTTAHP  60

            MDAKQRIARRVAQELRDGDIVNLGIGLPTMVANYLPEGIHITLQSENGFLGLGPVTTAHP

Sbjct  1    MDAKQRIARRVAQELRDGDIVNLGIGLPTMVANYLPEGIHITLQSENGFLGLGPVTTAHP  60

Query  61   DLVNAGGQPCGVLPGAAMFDSAMSFALIRGGHIDACVLGGLQVDEEANLANWVVPGKMVP  120

            DLVNAGGQPCGVLPGAAMFDSAMSFALIRGGHIDACVLGGLQVDEEANLANWVVPGKMVP

Sbjct  61   DLVNAGGQPCGVLPGAAMFDSAMSFALIRGGHIDACVLGGLQVDEEANLANWVVPGKMVP  120

Query  121  GMGGAMDLVTGSRKVIIAMEHCAKDGSAKILRRCTMPLTAQHAVHMLVTELAVFRFIDGK  180

            GMGGAMDLVTGSRKVIIAMEHCAKDGSAKILRRCTMPLTAQHAVHMLVTELAVFRFIDGK

Sbjct  121  GMGGAMDLVTGSRKVIIAMEHCAKDGSAKILRRCTMPLTAQHAVHMLVTELAVFRFIDGK  180

Query  181  MWLTEIADGCDLATVRAKTEARFEVAADLNTQRGDL  216

            MWLTEIADGCDLATVRAKTEARFEVAADLNTQRGDL

Sbjct  181  MWLTEIADGCDLATVRAKTEARFEVAADLNTQRGDL  216

ORF 2:

Query  1   MIGRISRFMTRFVSRWLPDPLIFAMLLTLLTFVI  34

           MIGRISRFMTRFVSRWLPDPLIFAMLLTLLTFVI

Sbjct  1   MIGRISRFMTRFVSRWLPDPLIFAMLLTLLTFVI  34

Распознавание генов в последовательности ДНК с помощью программы GeneMark.

	Предсказание GeneMark.

	начало
	конец
	длина
	рамка

	<3
	101
	99
	

	101
	751
	651
	+2

	748
	>849
	102
	+1


GeneMark абсолютно точно предсказал один ген. У двух других он точно определил, в одном случае, конец, в другом – начало. Точно также было определено, что границы гена выходят за рамки нуклеотидной последовательности. Из-за того, что в алгоритме заложено кратность трем длины предполагаемого гена, программа выдала <3, >849. Что почти одно и тоже, что <1, >851.
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Часть 2. Поиск эукариотических генов
Выделение экзонов в последовательности ДНК и определение их типа с помощью программы GENSCAN

	Экзоны, предсказанные GenScan для human12

	начало
	конец
	тип
	QQ

	956
	1150
	начальный
	1

	1243
	1311
	внутренний
	1

	1405
	1515
	внутренний
	1

	1809
	1856
	внутренний
	1

	1937
	2092
	внутренний
	0,77

	2133
	2231
	внутренний
	1

	2420
	2493
	внутренний
	0,96

	2823
	2951
	внутренний
	0,98

	3032
	3121
	внутренний
	0,98

	3601
	3759
	внутренний
	0,98

	3853
	3997
	конечный
	0,97


Изоформа 1 (11 экзонов)
Query  956   MILASVLRSGPGGGLPLRPLLGPALALRARSTSATDTHHVEMARERSKTVTSFYNQSAIDAAAEK  1150

             MILASVLRSGPGGGLPLRPLLGPALALRARSTSATDTHHVEMARERSKTVTSFYNQSAIDAAAEK      

Sbjct  1     MILASVLRSGPGGGLPLRPLLGPALALRARSTSATDTHHVEMARERSKTVTSFYNQSAIDAAAEK  65  

Query  1243  PSVRLTPTMMLYAGRSQDGSHLLVRFTPSIFLVDPGALPDTQAPAPPSLLIFSQ

             PSVRLTPTMMLYAGRSQDGSHLL                               

Sbjct  66    PSVRLTPTMMLYAGRSQDGSHLL-------------------------------



KSARYLQQELPVRIAHRIKGFRCLPFIIGCNPTILHV  1515



KSARYLQQELPVRIAHRIKGFRCLPFIIGCNPTILHV      



KSARYLQQELPVRIAHRIKGFRCLPFIIGCNPTILHV  125


Query  1809  HELYIRAFQKLTDFPPVSAGPEQGE  1883

             HELYIRAFQKLTDFPP+    ++ +

Sbjct  126   HELYIRAFQKLTDFPPIKDQADEAQ  150

Query  1937  IKDQADEAQYCQLVRQLLDDHKDVVTLLAEGLRESRKHIE  2056

             IKDQADEAQYCQLVRQLLDDHKDVVTLLAEGLRESRKHIE

Sbjct  142   IKDQADEAQYCQLVRQLLDDHKDVVTLLAEGLRESRKHIE  181

Query  2097  EGHGILRPHSLQDEKLVRYFLDKTLTSRLGIRMLATHHLALHEDK  2231

             EG    R H ++DEKLVRYFLDKTLTSRLGIRMLATHHLALHEDK

Sbjct  171   EGLRESRKH-IEDEKLVRYFLDKTLTSRLGIRMLATHHLALHEDK  214

Query  2417  QPDFVGIICTRLSPKKIIEKWVDFAR  2494

             +PDF GIICTRLSPKKIIEKWVDFAR

Sbjct  214   KPDFFGIICTRLSPKKIIEKWVDFAR  239

Query  2821  RRLCEHKYGNAPRVRINGHVAARFPFIPMPLDYILPELLKNAMR  2952

             RRLCEHKYGNAPRVRINGHVAARFPFIPMPLDYILPELLKNAMR

Sbjct  239   RRLCEHKYGNAPRVRINGHVAARFPFIPMPLDYILPELLKNAMR  282

Query  3000  LVPTGLSPLHRATMESHLDTPYNVPDVVITIANNDVDLIIRFALSG  3137

             ++P  L    RATMESHLDTPYNVPDVVITIANNDVDLIIR +  G

Sbjct  272   ILPELLKNAMRATMESHLDTPYNVPDVVITIANNDVDLIIRISDRG  317
Query  3593  LARISDRGGGIAHKDLDRVMDYHFTTAEASTQDPRISPLFGHLDMHSGAQSGPMHG*DPARPGWRGGGPQETQ

             + RISDRGGGIAHKDLDRVMDYHFTTAEASTQDPRISPLFGHLDMHSGAQSGPMHG                 

Sbjct  310   IIRISDRGGGIAHKDLDRVMDYHFTTAEASTQDPRISPLFGHLDMHSGAQSGPMHG-----------------


ASEASCPVPLPTPSFGFGLPTSRAYAEYLGGSLQLQSLQGIGTDVYLRLRHIDGREESFRI  3994   

 

              FGFGLPTSRAYAEYLGGSLQLQSLQGIGTDVYLRLRHIDGREESFRI         



--------------FGFGLPTSRAYAEYLGGSLQLQSLQGIGTDVYLRLRHIDGREESFRI  412    
Изоформа 2.(10 экзонов)
Query  956   MILASVLRSGPGGGLPLRPLLGPALALRARSTSATDTHHVEMARERSKTVTSFYNQSAIDAAAEK  1150

             MILASVL SGP GG PLRPLLGPAL+LRARSTSATDTHHVEMARERSKTVTSFYNQSAID AAEK      

Sbjct  1     MILASVLGSGPRGGPPLRPLLGPALSLRARSTSATDTHHVEMARERSKTVTSFYNQSAIDVAAEK  65  

Query  1243  PSVRLTPTMMLYAGRSQDGSHLLVRFTPSIFLVDPGALPDTQAPAPPSLLIFSQ

             PSVRLTPTMMLY+GRSQDGSHLL                               

Sbjct  66    PSVRLTPTMMLYSGRSQDGSHLL-------------------------------



KSARYLQQELPVRIAHRIKGFRCLPFIIGCNPTILHV  1515



KSARYLQQELPVRIAHRIKGFR LPFIIGCNPTILHV      



KSARYLQQELPVRIAHRIKGFRSLPFIIGCNPTILHV  125

Query  1809  HELYIRAFQKLTDFPPV  1859

             HELYIRAFQKLTDFPP+

Sbjct  126   HELYIRAFQKLTDFPPI  142

Query  1937  IKDQADEAQYCQLVRQLLDDHKDVVTLLAEGLRESRKHIE  2056

             IKDQADEA+YCQLVRQLLDDHKDVVTLLAEGLRESRK+IE

Sbjct  142   IKDQADEARYCQLVRQLLDDHKDVVTLLAEGLRESRKYIE  181

Query  2127  LQDEKLVRYFLDKTLTSRLGIRMLATHHLALHEDK  2231

             ++DEKLVRYFLDKTLTSRLGIRMLATHHLALHEDK

Sbjct  180   IEDEKLVRYFLDKTLTSRLGIRMLATHHLALHEDK  214

Query  2417  QPDFVGIICTRLSPKKIIEKWVDFAR  2494

             +PDFVGIICTRLSPKKIIEKWVDFAR

Sbjct  214   KPDFVGIICTRLSPKKIIEKWVDFAR  239

Query  2821  RRLCEHKYGNAPRVRINGHVAARFPFIPMPLDYILPELLKNAMR  2952

             RRLCEHKYGNAPRVRINGHVAARFPFIPMPLDYILPELLKNAMR

Sbjct  239   RRLCEHKYGNAPRVRINGHVAARFPFIPMPLDYILPELLKNAMR  282

Query  3000  LVPTGLSPLHRATMESHLDTPYNVPDVVITIANNDVDLIIRFALSG  3137

             ++P  L    RATMESHLDTPYNVPDVVITIANND+DL+IR +  G

Sbjct  272   ILPELLKNAMRATMESHLDTPYNVPDVVITIANNDIDLVIRISDRG  317

Query  3599  RISDRGGGIAHKDLDRVMDYHFTTAEASTQDPRISPLFGHLDMHSGAQSGPMHG  3760

             RISDRGGGIAHKDLDRVMDYHFTTAEASTQDPRISPLFGHLD+HSG QSGPMHG

Sbjct  312   RISDRGGGIAHKDLDRVMDYHFTTAEASTQDPRISPLFGHLDLHSGGQSGPMHG  365

	>gi|5031609|ref|NP_005872.1| branched chain ketoacid dehydrogenase kinase [Homo sapiens]
	>gi|76653219|ref|XP_878486.1|similar to [3-methyl-2-oxobutanoate dehydrogenase 

[lipoamide]] kinase, mitochondrial precursor (Branched-chain 

alpha-ketoacid dehydrogenase kinase) (BCKDHKIN) (BCKD-kinase) 

isoform 5 [Bos taurus]
	

	координаты по белку
	координаты по ДНК
	координаты по белку
	координаты по ДНК

	1
	956
	1
	956

	65
	1150
	65
	1150

	66
	1243
	66
	1243

	88
	1311
	88
	1311

	89
	1405
	89
	1405

	125
	1515
	125
	1515

	126
	1809
	126
	1809

	141
	1856
	141
	1856

	142
	1937
	142
	1937

	181
	2056
	181
	2056

	182
	2133
	182
	2133

	214
	2231
	214
	2231

	214
	2417
	214
	2417

	239
	2494
	239
	2494

	239
	2821
	239
	2821

	282
	2952
	282
	2952

	282
	3030
	282
	3030

	312
	3122
	312
	3122

	312
	3599
	312
	3599

	365
	3760
	365
	3760

	366
	3854

	412
	3994


	>gi|5031609|ref|NP_005872.1| branched chain ketoacid dehydrogenase kinase [Homo sapiens]
	>gi|76653219|ref|XP_878486.1|similar to [3-methyl-2-oxobutanoate dehydrogenase 

[lipoamide]] kinase, mitochondrial precursor (Branched-chain 

alpha-ketoacid dehydrogenase kinase) (BCKDHKIN) (BCKD-kinase) 

isoform 5 [Bos taurus]
	

	координаты по белку
	координаты по ДНК
	координаты по белку
	координаты по ДНК

	1
	956
	1
	956

	65
	1150
	65
	1150

	66
	1243
	66
	1243

	88
	1311
	88
	1311

	89
	1405
	89
	1405

	125
	1515
	125
	1515

	126
	1809
	126
	1809

	141
	1856
	141
	1856

	142
	1937
	142
	1937

	181
	2056
	181
	2056

	182
	2133
	182
	2133

	214
	2231
	214
	2231

	214
	2417
	214
	2417

	239
	2494
	239
	2494

	239
	2821
	239
	2821

	282
	2952
	282
	2952

	282
	3030
	282
	3030

	312
	3122
	312
	3122

	312
	3599
	312
	3599

	365
	3760
	365
	3760

	366
	3854

	412
	3994


Все экзоны найденные Blast совпадают с предсказанными GENSCAN.
Поиск геана в геноме человека, используя программу BLAT в Human Genome Browser.
Цепь – прямая.

Хромосома – 16.

Старт по хромосоме 31027101; конец по хромосоме  31031613.

Старт по последовательности 11; конец по последовательности  4523.

OFFSET = 31027101-11= 31027090


[image: image2]
мРНК - BC009872.

С хромосомы 16.

Прямая цепь.

Нетранслируемый экзон:
Старт 31027253. Конец 31027301.

Начало в координатах последовательности = 31027253 – 31027090 = 163

Конец в координатах последовательности = 31027301 – 31027090 = 211
Genomic chr16 :

tcctcagacc aaactacaac tcccaggacc cagcgggcgc tgccgcccac  31027202

gcgacgtcac ggcggcggag ggcgcaggcg gctgggcgcc tggcgagtgg  31027252

ACTGTTCGAG CCCTTCCGCT GGGACCCGGG CCCTGGCTCC GGCCCCGCGg  31027302

taagtggggc gaccccagcc tactcagtcc gcggaggccc cgcggcgcac  31027352

gtccgcagcc tccatcacag cgcgggcgcg cagacggggc tggcatctac  31027402

catatggggg gcatccgggc cgaaccaagt gacccgcgtg gggggtcccg  31027452

ctggggactc cgtgccgcac cctcccaagc cggccccagg ggcccagggc  31027502

tggtgtcgca cgttcgctgg ccgcgctccc agggcccggg tttgaaggcg  31027552

ctgggcaggc aggggcagcc ccgccccctg agaagggtac ccgggacccc  31027602

ggggcgctgg ggcgaggttt tcgggctgga agggtctgag gggctcctcc  31027652

cccgacagcc ctcccaccgc cagtagagcc tcgggttggg gaatagaagc  31027702

ccccgggagg ctaggtcctt tgggcgcggc ctgtgtgcat ctggggagac  31027752

ggtgggagtg gtggggagag gtcgcccggg tctggggaga ccgatgcaca  31027802

ggtggagaga tggtgcgggt tctgtggatt cggatcctta caacttcctc  31027852

ttccccgccc cggtagATGG GAGCTGCTCT CCGCGGGCTG AGCCTGTCAG  31027902

CATCCTCGAC GCACCCTGGT CCCTGAAGTC GGAGAAGAGC CCCTACCCAC  31027952

CCACACCCCC TTGCCCcATT TTGGGTCGCC TGGGTCCTCA GTCCTAGCGG  31028002

ATCCTCAGTC CTAGCGGCCA CCGGGTCTGA AAGGAGCAAG ACGATGATCC  31028052

TGGCGTCGGT GCTGAGGAGC GGTCCCGGGG GCGGGCTTCC GCTCCGGCCC  31028102

CTCCTGGGAC CCGCACTCGC GCTCCGGGCC CGCTCGACGT CGGCCACCGA  31028152

CACACACCAC GTGGAGATGG CTCGGGAGCG CTCCAAGACC GTCACCTCCT  31028202

TTTACAACCA GTCGGCCATC GACGCGGCAG CGGAGAAGgt gcgcaagggg  31028252

gcagccagcc cagggtccgg gatgtaggcg ggagggagag tgttgggggt  31028302

tctctgctca aggcctctct ccctctctag CCCTCAGTCC GCCTAACGCC  31028352

CACCATGATG CTCTACGCTG GCCGCTCTCA GGACGGCAGC CACCTTCTGg  31028402

taagattcac gccctctatt ttcctcgtgg atcctggagc tctcccagac  31028452

actcaggctc cagccccgcc ttcccttctc attttctccc agAAAAGTGC  31028502

TCGGTACCTG CAGCAAGAAC TTCCAGTGAG GATTGCTCAC CGCATCAAGG  31028552

GCTTCCGCTG CCTTCCTTTC ATCATTGGCT GCAACCCCAC CATACTGCAC  31028602

GTGgtaaggt agagaggacc ttaggtcagc gggccaccct gccccggggg  31028652

caagtgggga gtctggggcc cagagtggca gacgattgct tgcctaaagg  31028702

tgtcagggcc acacaggatt caaccccagg ccttcagaag ccaaaggtgt  31028752

gtattcacgg agcctggaag ggtcgaagtg ggggtttgat cacgtggtcg  31028802

accagctggg tggtgatccc catgggtagg tgggggtggc tgttctctgc  31028852

tcagtgccca tgcggctttg tgaattccca cacctcttcc ttgcagCATG  31028902

AGCTATATAT CCGTGCCTTC CAGAAGCTGA CAGACTTCCC TCCGgtgagt  31028952

gctgggccag agcagggtga ggggctgaga ggttgggctt ggaccaccct  31029002

tcctcatgac tctgtgacct gcagATCAAG GACCAGGCGG ACGAGGCCCA  31029052

GTACTGCCAG CTGGTGCGAC AGCTGCTGGA TGACCACAAG GATGTGGTGA  31029102

CCCTCTTGGC AGAGGGCCTA CGTGAGAGCC GGAAGCACAT AGAGgttggg  31029152

gcagcaaagg agaggccggg cctgctgggg gtgggaaggg cacgggattc  31029202

tgagacctca ctctttacag GATGAAAAGC TCGTCCGCTA CTTCTTGGAC  31029252

AAGACGCTGA CTTCGAGGCT TGGAATCCGC ATGTTGGCCA CGCATCACCT  31029302

GGCGCTGCAT GAGGACAAGg tggggctctg ggacctgaga cccacctggg  31029352

aacattaagt gagacagagg agactgggct ggggatccgg gtcaagggcc  31029402

tgggggctga ggctgtgggg ctggtgcttt ggggcagttc cgaagttgcc  31029452

agcatcttgg ggtggggcta ggggcgtggg tagtcctgac ctcctttctc  31029502

cggccagCCT GACTTTGTCG GCATCATCTG TACTCGTCTC TCACCAAAGA  31029552

AGATTATTGA GAAGTGGGTG GACTTTGCCA Ggtgaggcaa gaatggctca  31029602

gggggtgggc agacatctgg ggcagggaag gcttgggtct gagcccttgc  31029652

ccggggcatg atctgcgggg agcagggttt ctcaaccatg gcactattga  31029702

catttccagc cagataattc tttgtcacag gggctgcccc gtgcacgtta  31029752

ggaagttcag cagcatccct ggcgccagca gtactgccta gttgtgacaa  31029802

acaaaaatgt ctctgcacat tgccatatgt tacttagggg ggcagaattg  31029852

tttccagttg caaaccactg gtggaggggc ccctgactga accctcgctc  31029902

ctatccgcag ACGCCTGTGT GAGCACAAGT ATGGCAATGC GCCCCGTGTC  31029952

CGCATCAATG GCCATGTGGC TGCCCGGTTC CCCTTCATCC CTATGCCACT  31030002

GGACTACATC CTGCCGGAGC TGCTCAAGAA TGCCATGAGg tggggtggct  31030052

tgatgtgctg gcttgggggc ggacaggaac cggggtgctt gtacctactg  31030102

gtctttcccc tctgcataga gccacaatgg agagtcacct agacactccc  31030152

tacaatgtcc cagatgtggt catcaccatc gccaacaatg atgtcgatct  31030202

gatcatcagg tttgccctga gtgggagttg agctgaggtg gatgggatgg  31030252

gggtctaggc actgtttctg acttgattta ggaccttgag ccccttcctg  31030302

ccccattctg ggacttggtc cctgaccaga caaactattc tctgaatcct  31030352

gagatggcca tgagctgctt attaatggat ctggggccag ctgcaggcct  31030402

aggtatcctg cctctgtcag cagctgagga gcttgaaatt gagaaatagt  31030452

caggagtcgg tctaggatgc tgggccgagg ataaatgtca catcctgtga  31030502

gaaggtataa gcagtcagtg gccctggcag gggtgaggat gatataaaca  31030552

aggcccaagg gtctaggtgg accacattcc agctctgggt ggaaggaaca  31030602

ggaaggcaga ctttgcactg tctgcttggg gggtggtgag taccccatca  31030652

aagctgagcc aagcccattg ttgttgccat cttgctagGA TCTCAGACCG  31030702

TGGTGGAGGA ATCGCTCACA AAGATCTGGA CCGGGTCATG GACTACCACT  31030752

TCACTACTGC TGAGGCCAGC ACACAGGACC CCCGGATCAG CCCCCTCTTT  31030802

GGCCATCTGG ACATGCATAG TGGCGCCCAG TCAGGACCCA TGCACGGGTG  31030852

AGACCCTGCC AGGCCAGGAT GGAGGGGTGG GGGACCCCAG GAGACTCAAG  31030902

CCTCTGAAGC CTCCTGTCCT GTCCCCCTGC CCACCCCCAG CTTTGGCTTC  31030952

GGGTTGCCCA CGTCACGGGC CTACGCGGAG TACCTCGGTG GGTCTCTGCA  31031002

GCTGCAGTCC CTGCAGGGCA TTGGCACGGA CGTCTACCTG CGGCTCCGCC  31031052

ACATCGATGG CCGGGAGGAA AGCTTCCGGA TCTGACCCCA CAGCCTTTGG  31031102

CCTGCTCACC CGACCAGCCT GGGCCGCATT CCCTGCAGGA CCTCCCGGGT  31031152

CAGGCAGGGC GGCCCCCTGC TCCACACACT GCTGCATCTT GGGTCTCAGG  31031202

GACCCAGACA GATGGACTTA CATGGAGCTG GGCACTGCCC TGCCTCAACA  31031252

GGGTCCATTG CCTCCTCGCC TCCAGAACTT GGAGCAGGGA AGTGGGCACC  31031302

CTGAGGCCTC CAGCACCAGT TCCGTCATTC TCGTTCCTGG GGAACCCCCA  31031352

CTCTGACCTG TTATTAAAGT TCACATTTTG AATGCCctct cgggccccgt  31031402

gtgtggggag ggcaggtgaa cttttgtttc tgcccccatt caggttcact  31031452

gagcccttgg gttgaactgg ttcgtgtccc agtctc

Внутренние, не предсказанные BlastX, кодирующий экзон найден в одной из записей. Идентификатор мРНК - CR622376. Причем в предыдущем примере этот участок являлся не кодирующим.
С хромосомы 16.

Прямая цепь.

Не  предсказанные BlastX экзон:
Начало в координатах последовательности = 31027241 – 31027090 = 151

Конец в координатах последовательности = 31027301 – 31027090 = 211
Genomic chr16 :

cgggacggca cgtcctcaga ccaaactaca actcccagga cccagcgggc  31027190

gctgccgccc acgcgacgtc acggcggcgg agggcgcagg cggctgggcg  31027240

CCTGGCGAGT GGACTGTTCG AGCCCTTCCG CTGGGACCCG GGCCCTGGCT  31027290

CCGGCCCCGC Ggtaagtggg gcgaccccag cctactcagt ccgcggaggc  31027340

cccgcggcgc acgtccgcag cctccatcac agcgcgggcg cgcagacggg  31027390

gctggcatct accatatggg gggcatccgg gccgaaccaa gtgacccgcg  31027440

tggggggtcc cgctggggac tccgtgccgc accctcccaa gccggcccca  31027490

ggggcccagg gctggtgtcg cacgttcgct ggccgcgctc ccagggcccg  31027540

ggtttgaagg cgctgggcag gcaggggcag ccccgccccc tgagaagggt  31027590

acccgggacc ccggggcgct ggggcgaggt tttcgggctg gaagggtctg  31027640

aggggctcct cccccgacag ccctcccacc gccagtagag cctcgggttg  31027690

gggaatagaa gcccccggga ggctaggtcc tttgggcgcg gcctgtgtgc  31027740

atctggggag acggtgggag tggtggggag aggtcgcccg ggtctgggga  31027790

gaccgatgca caggtggaga gatggtgcgg gttctgtgga ttcggatcct  31027840

tacaacttcc tcttccccgc cccggtagAT GGGAGCTGCT CTCCGCGGGC  31027890

TGAGCCTGTC AGCATCCTCG ACGCACCCTG GTCCCTGAAG TCGGAGAAGA  31027940

GCCCCTACCC ACCCACACCC CCTTGCCCCA TTTTGGGTCG CCTGGGTCCT  31027990

CAGTCCTAGC GGATCCTCAG TCCTAGCGGC CACCGGGTCT GAAAGGAGCA  31028040

AGACGATGAT CCTGGCGTCG GTGCTGAGGA GCGGTCCCGG GGGCGGGCTT  31028090

CCGCTCCGGC CCCTCCTGGG ACCCGCACTC GCGCTCCGGG CCCGCTCGAC  31028140

GTCGGCCACC GACACACACC ACGTGGAGAT GGCTCGGGAG CGCTCCAAGA  31028190

CCGTCACCTC CTTTTACAAC CAGTCGGCCA TCGACGCGGC AGCGGAGAAG  31028240

gtgcgcaagg gggcagccag cccagggtcc gggatgtagg cgggagggag  31028290

agtgttgggg gttctctgct caaggcctct ctccctctct agCCCTCAGT  31028340

CCGCCTAACG CCCACCATGA TGCTCTACGC TGGCCGCTCT CAGGACGGCA  31028390

GCCACCTTCT Ggtaagattc acgccctcta ttttcctcgt ggatcctgga  31028440

gctctcccag acactcaggc tccagccccg ccttcccttc tcattttctc  31028490

ccagAAAAGT GCTCGGTACC TGCAGCAAGA ACTTCCAGTG AGGATTGCTC  31028540

ACCGCATCAA GGGCTTCCGC TGCCTTCCTT TCATCATTGG CTGCAACCCC  31028590

ACCATACTGC ACGTGgtaag gtagagagga ccttaggtca gcgggccacc  31028640

ctgccccggg ggcaagtggg gagtctgggg cccagagtgg cagacgattg  31028690

cttgcctaaa ggtgtcaggg ccacacagga ttcaacccca ggccttcaga  31028740

agccaaaggt gtgtattcac ggagcctgga agggtcgaag tgggggtttg  31028790

atcacgtggt cgaccagctg ggtggtgatc cccatgggta ggtgggggtg  31028840

gctgttctct gctcagtgcc catgcggctt tgtgaattcc cacacctctt  31028890

ccttgcagCA TGAGCTATAT ATCCGTGCCT TCCAGAAGCT GACAGACTTC  31028940

CCTCCGgtga gtgctgggcc agagcagggt gaggggctga gaggttgggc  31028990

ttggaccacc cttcctcatg actctgtgac ctgcagATCA AGGACCAGGC  31029040

GGACGAGGCC CAGTACTGCC AGCTGGTGCG ACAGCTGCTG GATGACCACA  31029090

AGGATGTGGT GACCCTCTTG GCAGAGGGCC TACGTGAGAG CCGGAAGCAC  31029140

ATAGAGgttg gggcagcaaa ggagaggccg ggcctgctgg gggtgggaag  31029190

ggcacgggat tctgagacct cactctttac agGATGAAAA GCTCGTCCGC  31029240

TACTTCTTGG ACAAGACGCT GACTTCGAGG CTTGGAATCC GCATGTTGGC  31029290

CACGCATCAC CTGGCGCTGC ATGAGGACAA Ggtggggctc tgggacctga  31029340

gacccacctg ggaacattaa gtgagacaga ggagactggg ctggggatcc  31029390

gggtcaaggg cctgggggct gaggctgtgg ggctggtgct ttggggcagt  31029440

tccgaagttg ccagcatctt ggggtggggc taggggcgtg ggtagtcctg  31029490

acctcctttc tccggccagC CTGACTTTGT CGGCATCATC TGTACTCGTC  31029540

TCTCACCAAA GAAGATTATT GAGAAGTGGG TGGACTTTGC CAGgtgaggc  31029590

aagaatggct cagggggtgg gcagacatct ggggcaggga aggcttgggt  31029640

ctgagccctt gcccggggca tgatctgcgg ggagcagggt ttctcaacca  31029690

tggcactatt gacatttcca gccagataat tctttgtcac aggggctgcc  31029740

ccgtgcacgt taggaagttc agcagcatcc ctggcgccag cagtactgcc  31029790

tagttgtgac aaacaaaaat gtctctgcac attgccatat gttacttagg  31029840

ggggcagaat tgtttccagt tgcaaaccac tggtggaggg gcccctgact  31029890

gaaccctcgc tcctatccgc agACGCCTGT GTGAGCACAA GTATGGCAAT  31029940

GCGCCCCGTG TCCGCATCAA TGGCCATGTG GCTGCCCGGT TCCCCTTCAT  31029990

CCCTATGCCA CTGGACTACA TCCTGCCGGA GCTGCTCAAG AATGCCATGA  31030040

Ggtggggtgg cttgatgtgc tggcttgggg gcggacagga accggggtgc  31030090

ttgtacctac tggtctttcc cctctgcata gAGCCACAAT GGAGAGTCAC  31030140

CTAGACACTC CCTACAATGT CCCAGATGTG GTCATCACCA TCGCCAACAA  31030190

TGATGTCGAT CTGATCATCA Ggtttgccct gagtgggagt tgagctgagg  31030240

tggatgggat gggggtctag gcactgtttc tgacttgatt taggaccttg  31030290

agccccttcc tgccccattc tgggacttgg tccctgacca gacaaactat  31030340

tctctgaatc ctgagatggc catgagctgc ttattaatgg atctggggcc  31030390

agctgcaggc ctaggtatcc tgcctctgtc agcagctgag gagcttgaaa  31030440

ttgagaaata gtcaggagtc ggtctaggat gctgggccga ggataaatgt  31030490

cacatcctgt gagaaggtat aagcagtcag tggccctggc aggggtgagg  31030540

atgatataaa caaggcccaa gggtctaggt ggaccacatt ccagctctgg  31030590

gtggaaggaa caggaaggca gactttgcac tgtctgcttg gggggtggtg  31030640

agtaccccat caaagctgag ccaagcccat tgttgttgcc atcttgctag  31030690

GATCTCAGAC CGTGGTGGAG GAATCGCTCA CAAAGATCTG GACCGGGTCA  31030740

TGGACTACCA CTTCACTACT GCTGAGGCCA GCACACAGGA CCCCCGGATC  31030790

AGCCCCCTCT TTGGCCATCT GGACATGCAT AGTGGCGCCC AGTCAGGACC  31030840

CATGCACGGG TGAGACCCTG CCAGGCCAGG ATGGAGGGGT GGGGGACCCC  31030890

AGGAGACTCA AGCCTCTGAA GCCTCCTGTC CTGTCCCCCT GCCCACCCCC  31030940

AGCTTTGGCT TCGGGTTGCC CACGTCACGG GCCTACGCGG AGTACCTCGG  31030990

TGGGTCTCTG CAGCTGCAGT CCCTGCAGGG CATTGGCACG GACGTCTACC  31031040

TGCGGCTCCG CCACATCGAT GGCCGGGAGG AAAGCTTCCG GATCTGACCC  31031090

CACAGCCTTT GGCCTGCTCA CCCGACCAGC CTGGGCCGCA TTCCCTGCAG  31031140

GACCTCCCGG GTCAGGCAGG GCGGCCCCCT GCTCCACACA CTGCTGCATC  31031190

TTGGGTCTCA GGGACCCAGA CAGATGGACT TACATGGAGC TGGGCACTGC  31031240

CCTGCCTCAA CAGGGTCCAT TGCCTCCTCG CCTCCAGAAC TTGGAGCAGG  31031290

GAAGTGGGCA CCCTGAGGCC TCCAGCACCA GTTCCGTCAT TCTCGTTCCT  31031340

GGGGAACCCC CACTCTGACC TGTTATTAAA GTTCACATtt tgaatgccct  31031390

ctcgggcccc gtgtgtgggg agggcaggtg aacttttgtt tctgccccca  31031440

ttcaggttca ctgagccctt gggttgaact ggttcgtg
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