
Alignment of:  TSP2 with sTSP2. Similarity : 3045/5898 (51.63 %)

TSP2   1     AAAAGTGAGTCCCTGCCTTCCCTCTCTCCGTCTGGCTCCTCCCAGGCCTGTCTGGCAGGG  60

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   61    GCCGGGGTGCAGGAGGAGGAGACGGCATCCAGTACAGAGGGGCTGGACTTGGACCCCTGC  120

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   121   AGCAGCCCTGCACAGGAGAAGCGGCATATAAAGCCGCGCTGCCCGGGAGCCGCTCGGCCA  180 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   181   CGTCCACCGGAGCATCCTGCACTGCAGGGCCGGTCTCTCGCTCCAGCAGAGCCTGCGCCT  240 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   241   TTCTGACTCGGTCCGGAACACTGAAACCAGTCATCACTGCATCTTTTTGGCAAACCAGGA  300 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   301   GCTCAGCTGCAGGAGGCAGGATGGTCTGGAGGCTGGTCCTGCTGGCTCTGTGGGTGTGGC  360 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   361   CCAGCACGCAAGCTGGTCACCAGGACAAAGACACGACCTTCGACCTTTTCAGTATCAGCA  420 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   421   ACATCAACCGCAAGACCATTGGCGCCAAGCAGTTCCGCGGGCCCGACCCCGGCGTGCCGG  480 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   481   CTTACCGCTTCGTGCGCTTTGACTACATCCCACCGGTGAACGCAGATGACCTCAGCAAGA  540 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   541   TCACCAAGATCATGCGGCAGAAGGAGGGCTTCTTCCTCACGGCCCAGCTCAAGCAGGACG  600 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   601   GCAAGTCCAGGGGCACGCTGTTGGCTCTGGAGGGCCCCGGTCTCTCCCAGAGGCAGTTCG  660 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   661   AGATCGTCTCCAACGGCCCCGCGGACACGCTGGATCTCACCTACTGGATTGACGGCACCC  720 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   721   GGCATGTGGTCTCCCTGGAGGACGTCGGCCTGGCTGACTCGCAGTGGAAGAACGTCACCG  780 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   781   TGCAGGTGGCTGGCGAGACCTACAGCTTGCACGTGGGCTGCGACCTCATAGACAGCTTCG  840 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   841   CTCTGGACGAGCCCTTCTACGAGCACCTGCAGGCGGAAAAGAGCCGGATGTACGTGGCCA  900 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   901   AAGGCTCTGCCAGAGAGAGTCACTTCAGGGGTTTGCTTCAGAACGTCCACCTAGTGTTTG  960 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   961   AAAACTCTGTGGAAGATATTCTAAGCAAGAAGGGTTGCCAGCAAGGCCAGGGAGCTGAGA  1020 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1021  TCAACGCCATCAGTGAGAACACAGAGACGCTGCGCCTGGGTCCGCATGTCACCACCGAGT  1080 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1081  ACGTGGGCCCCAGCTCGGAGAGGAGGCCCGAGGTGTGCGAACGCTCGTGCGAGGAGCTGG  1140 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1141  GAAACATGGTCCAGGAGCTCTCGGGGCTCCACGTCCTCGTGAACCAGCTCAGCGAGAACC  1200 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1201  TCAAGAGAGTGTCGAATGATAACCAGTTTCTCTGGGAGCTCATTGGTGGCCCTCCTAAGA  1260 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1261  CAAGGAACATGTCAGCTTGCTGGCAGGATGGCCGGTTCTTTGCGGAAAATGAAACGTGGG  1320 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

Supplementary Figure 2. Alignment  of mRNA sequences of TSP2 and sTSP2. 
Red and green colored letters denote the different exons of TSP2.  



TSP2   1501  CCGTGACGTGTGGCTCTGGGACCCAGCAGAGAGGCCGGTCCTGTGACGTCACCAGCAACA  1560 
sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1561  CCTGCTTGGGGCCCTCCATCCAGACACGGGCTTGCAGTCTGAGCAAGTGTGACACCCGCA  1620 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1621  TCCGGCAGGACGGCGGCTGGAGCCACTGGTCACCTTGGTCTTCATGCTCTGTGACCTGTG  1680 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1681  GAGTTGGCAATATCACACGCATCCGTCTCTGCAACTCCCCAGTGCCCCAGATGGGGGGCA  1740 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1741  AGAATTGCAAAGGGAGTGGCCGGGAGACCAAAGCCTGCCAGGGCGCCCCATGCCCAATCG  1800 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1801  ATGGCCGCTGGAGCCCCTGGTCCCCGTGGTCGGCCTGCACTGTCACCTGTGCCGGTGGGA  1860 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1861  TCCGGGAGCGCACCCGGGTCTGCAACAGCCCTGAGCCTCAGTACGGAGGGAAGGCCTGCG  1920 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1921  TGGGGGATGTGCAGGAGCGTCAGATGTGCAACAAGAGGAGCTGCCCCGTGGATGGCTGTT  1980 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1981  TATCCAACCCCTGCTTCCCGGGAGCCCAGTGCAGCAGCTTCCCCGATGGGTCCTGGTCAT  2040 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   2041  GCGGCTCCTGCCCTGTGGGCTTCTTGGGCAATGGCACCCACTGTGAGGACCTGGACGAGT  2100 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   2101  GTGCCCTGGTCCCCGACATCTGCTTCTCCACCAGCAAGGTGCCTCGCTGTGTCAACACTC  2160 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   2161  AGCCTGGCTTCCACTGCCTGCCCTGCCCGCCCCGATACAGAGGGAACCAGCCCGTCGGGG  2220 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   2221  TCGGCCTGGAAGCAGCCAAGACGGAAAAGCAAGTGTGTGAGCCCGAAAACCCATGCAAGG  2280 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   2281  ACAAGACACACAACTGCCACAAGCACGCGGAGTGCATCTACCTGGGCCACTTCAGCGACC  2340 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   2341  CCATGTACAAGTGCGAGTGCCAGACAGGCTACGCGGGCGACGGGCTCATCTGCGGGGAGG  2400 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   2401  ACTCGGACCTGGACGGCTGGCCCAACCTCAATCTGGTCTGCGCCACCAACGCCACCTACC  2460 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   2461  ACTGCATCAAGGATAACTGCCCCCATCTGCCAAATTCTGGGCAGGAAGACTTTGACAAGG  2520 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   2521  ACGGGATTGGCGATGCCTGTGATGATGACGATGACAATGACGGTGTGACCGATGAGAAGG  2580
                     ||||||||||||||||

sTSP2  1     --------------------------------------------gtgaccgatgagaagg  16

TSP2   2581  ACAACTGCCAGCTCCTCTTCAATCCCCGCCAGGCTGACTATGACAAGGATGAGGTTGGGG  2640
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  17    acaactgccagctcctcttcaatccccgccaggctgactatgacaaggatgaggttgggg  76

TSP2   2641  ACCGCTGTGACAACTGCCCTTACGTGCACAACCCTGCCCAGATCGACACAGACAACAATG  2700
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  77    accgctgtgacaactgcccttacgtgcacaaccctgcccagatcgacacagacaacaatg  136

TSP2   2701  GAGAGGGTGACGCCTGCTCCGTGGACATTGATGGGGACGATGTCTTCAATGAACGAGACA  2760
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  137   gagagggtgacgcctgctccgtggacattgatggggacgatgtcttcaatgaacgagaca  196

TSP2   2761  ATTGTCCCTACGTCTACAACACTGACCAGAGGGACACGGATGGTGACGGTGTGGGGGATC  2820
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  197   attgtccctacgtctacaacactgaccagagggacacggatggtgacggtgtgggggatc  256

TSP2   2821  ACTGTGACAACTGCCCCCTGGTGCACAACCCTGACCAGACCGACGTGGACAATGACCTTG  2880
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  257   actgtgacaactgccccctggtgcacaaccctgaccagaccgacgtggacaatgaccttg  316

TSP2   1321  TGGTGGACAGCTGCACCACGTGTACCTGCAAGAAATTTAAAACCATTTGCCACCAAATCA  1380 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1381  CCTGCCCGCCTGCAACCTGCGCCAGTCCATCCTTTGTGGAAGGCGAATGCTGCCCTTCCT  1440 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0

TSP2   1441  GCCTCCACTCGGTGGACGGTGAGGAGGGCTGGTCTCCGTGGGCAGAGTGGACCCAGTGCT  1500 

sTSP2  1     ------------------------------------------------------------  0



||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
sTSP2  497   ttgtgttcaacccagaccaggaggacttggacggtgatggacggggtgatatttgtaaag  556

TSP2   3121  ATGATTTTGACAATGACAACATCCCAGATATTGATGATGTGTGTCCTGAAAACAATGCCA  3180
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  557   atgattttgacaatgacaacatcccagatattgatgatgtgtgtcctgaaaacaatgcca  616

TSP2   3181  TCAGTGAGACAGACTTCAGGAACTTCCAGATGGTCCCCTTGGATCCCAAAGGGACCACCC  3240
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  617   tcagtgagacagacttcaggaacttccagatggtccccttggatcccaaagggaccaccc  676

TSP2   3241  AAATTGATCCCAACTGGGTCATTCGCCATCAAGGCAAGGAGCTGGTTCAGACAGCCAACT  3300
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  677   aaattgatcccaactgggtcattcgccatcaaggcaaggagctggttcagacagccaact  736

TSP2   3301  CGGACCCCGGCATCGCTGTAGGTTTTGACGAGTTTGGGTCTGTGGACTTCAGTGGCACAT  3360
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  737   cggaccccggcatcgctgtaggttttgacgagtttgggtctgtggacttcagtggcacat  796

TSP2   3361  TCTACGTAAACACTGACCGGGACGACGACTATGCCGGCTTCGTCTTTGGTTACCAGTCAA  3420
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  797   tctacgtaaacactgaccgggacgacgactatgccggcttcgtctttggttaccagtcaa  856

TSP2   3421  GCAGCCGCTTCTATGTGGTGATGTGGAAGCAGGTGACGCAGACCTACTGGGAGGACCAGC  3480
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  857   gcagccgcttctatgtggtgatgtggaagcaggtgacgcagacctactgggaggaccagc  916

TSP2   3481  CCACGCGGGCCTATGGCTACTCCGGCGTGTCCCTCAAGGTGGTGAACTCCACCACGGGGA  3540
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  917   ccacgcgggcctatggctactccggcgtgtccctcaaggtggtgaactccaccacgggga  976

TSP2   3541  CGGGCGAGCACCTGAGGAACGCGCTGTGGCACACGGGGAACACGCCGGGGCAGGTGCGAA  3600
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  977   cgggcgagcacctgaggaacgcgctgtggcacacggggaacacgccggggcaggtgcgaa  1036

TSP2   3601  CCTTATGGCACGACCCCAGGAACATTGGCTGGAAGGACTACACGGCCTATAGGTGGCACC  3660
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1037  ccttatggcacgaccccaggaacattggctggaaggactacacggcctataggtggcacc  1096

TSP2   3661  TGACTCACAGGCCCAAGACTGGCTACATCAGAGTCTTAGTGCATGAAGGAAAACAGGTCA  3720
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1097  tgactcacaggcccaagactggctacatcagagtcttagtgcatgaaggaaaacaggtca  1156

TSP2   3721  TGGCAGACTCAGGACCTATCTATGACCAAACCTACGCTGGCGGGCGGCTGGGTCTATTTG  3780
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1157  tggcagactcaggacctatctatgaccaaacctacgctggcgggcggctgggtctatttg  1216

TSP2   3781  TCTTCTCTCAAGAAATGGTCTATTTCTCAGACCTCAAGTACGAATGCAGAGATATTTAAA  3840
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1217  tcttctctcaagaaatggtctatttctcagacctcaagtacgaatgcagagatatttaaa  1276

TSP2   3841  CAAGATTTGCTGCATTTCCGGCAATGCCCTGTGCATGCCATGGTCCCTAGACACCTCAGT  3900
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1277  caagatttgctgcatttccggcaatgccctgtgcatgccatggtccctagacacctcagt  1336

TSP2   3901  TCATTGTGGTCCTTGTGGCTTCTCTCTCTAGCAGCACCTCCTGTCCCTTGACCTTAACTC  3960
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1337  ccattgtggtccttgtggcttctctctctagcagcacctcctgtcccttgaccttaactc  1396

TSP2   3961  TGATGGTTCTTCACCTCCTGCCAGCAACCCCAAACCCAAGTGCCTTCAGAGGATAAATAT  4020
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1397  tgatggttcttcacctcctgccagcaaccccaaacccaagtgccttcagaggataaatat  1456

TSP2   4021  CAATGGAACTCAGAGATGAACATCTAACCCACTAGAGGAAACCAGTTTGGTGATATATGA  4080
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1457  caatggaactcagagatgaacatctaacccactagaggaaaccagtttggtgatatatga  1516

TSP2   4081  GACTTTATGTGGAGTGAAAATTGGGCATGCCATTACATTGCTTTTTCTTGTTTGTTTAAA  4140
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1517  gactttatgtggagtgaaaattgggcatgccattacattgctttttcttgtttgtttaaa  1576

TSP2   4141  AAGAATGACGTTTACATATAAAATGTAATTACTTATTGTATTTATGTGTATATGGAGTTG  4200
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1577  aagaatgacgtttacatataaaatgtaattacttattgtatttatgtgtatatggagttg  1636

TSP2   4201  AAGGGAATACTGTGCATAAGCCATTATGATAAATTAAGCATGAAAAATATTGCTGAACTA  4260
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||

sTSP2  1637  aagggaatactgtgcataagccattatgataaattaagcatgaaaaatgttgctgaacta  1696

TSP2   4261  CTTTTGGTGCTTAAAGTTGTCACTATTCTTGAATTAGAGTTGCTCTACAATGACACACAA  4320
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1697  cttttggtgcttaaagttgtcactattcttgaattagagttgctctacaatgacacacaa  1756

TSP2   4321  ATCCCATTAAATAAATTATAAACAAGGGTCAATTCAAATTTGAAGTAATGTTTTAGTAAG  4380
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1757  atcccattaaataaattataaacaagggtcaattcaaatttgaagtaatgttttagtaag  1816

TSP2   4381  GAGAGATTAGAAGACAACAGGCATAGCAAATGACATAAGCTACCGATTAACTAATCGGAA  4440
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1817  gagagattagaagacaacaggcatagcaaatgacataagctaccgattaactaatcggaa  1876

TSP2   3061  TTGTGTTCAACCCAGACCAGGAGGACTTGGACGGTGATGGACGGGGTGATATTTGTAAAG  3120

TSP2   2881  TTGGGGACCAGTGTGACAACAACGAGGACATAGATGACGACGGCCACCAGAACAACCAGG  2940
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  317   ttggggaccagtgtgacaacaacgaggacatagatgacgacggccaccagaacaaccagg  376

TSP2   2941  ACAACTGCCCCTACATCTCCAACGCCAACCAGGCTGACCATGACAGAGACGGCCAGGGCG  3000
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  377   acaactgcccctacatctccaacgccaaccaggctgaccatgacagagacggccagggcg  436

TSP2   3001  ACGCCTGTGACCCTGATGATGACAACGATGGCGTCCCCGATGACAGGGACAACTGCCGGC  3060
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  437   acgcctgtgaccctgatgatgacaacgatggcgtccccgatgacagggacaactgccggc  496



||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
sTSP2  2057  gtgctttagctgctgcttgtgccgctgtggcgtcggggaggctcctgcctgagcttcctt  2116

TSP2   4681  CCCCAGCTTTGCTGCCTGAGAGGAACCAGAGCAGACGCACAGGCCGGAAAAGGCGCATCT  4740
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2117  ccccagctttgctgcctgagaggaaccagagcagacgcacaggccggaaaaggcgcatct  2176

TSP2   4741  AACGCGTATCTAGGCTTTGGTAACTGCGGACAAGTTGCTTTTACCTGATTTGATGATACA  4800
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2177  aacgcgtatctaggctttggtaactgcggacaagttgcttttacctgatttgatgataca  2236

TSP2   4801  TTTCATTAAGGTTCCAGTTATAAATATTTTGTTAATATTTATTAAGTGACTATAGAATGC  4860
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2237  tttcattaaggttccagttataaatattttgttaatatttattaagtgactatagaatgc  2296

TSP2   4861  AACTCCATTTACCAGTAACTTATTTTAAATATGCCTAGTAACACATATGTAGTATAATTT  4920
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2297  aactccatttaccagtaacttattttaaatatgcctagtaacacatatgtagtataattt  2356

TSP2   4921  CTAGAAACAAACATCTAATAAGTATATAATCCTGTGAAAATATGAGGCTTGATAATATTA  4980
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2357  ctagaaacaaacatctaataagtatataatcctgtgaaaatatgaggcttgataatatta  2416

TSP2   4981  GGTTGTCACGATGAAGCATGCTAGAAGCTGTAACAGAATACATAGAGAATAATGAGGAGT  5040
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2417  ggttgtcacgatgaagcatgctagaagctgtaacagaatacatagagaataatgaggagt  2476

TSP2   5041  TTATGATGGAACCTTAAATATATAATGTTGCCAGCGATTTTAGTTCAATATTTGTTACTG  5100
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2477  ttatgatggaaccttaaatatataatgttgccagcgattttagttcaatatttgttactg  2536

TSP2   5101  TTATCTATCTGCTGTATATGGAATTCTTTTAATTCAAACGCTGAAAAGAATCAGCATTTA  5160
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2537  ttatctatctgctgtatatggaattcttttaattcaaacgctgaaaagaatcagcattta  2596

TSP2   5161  GTCTTGCCAGGCACACCCAATAATCAGTCATGTGTAATATGCACAAGTTTGTTTTTGTTT  5220
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2597  gtcttgccaggcacacccaataatcagtcatgtgtaatatgcacaagtttgtttttgttt  2656

TSP2   5221  TTGTTTTTTTTGTTGGTTGGTTTGTTTTTTTGCTTTAAGTTGCATGATCTTTCTGCAGGA  5280
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2657  ttgttttttttgttggttggtttgtttttttgctttaagttgcatgatctttctgcagga  2716

TSP2   5281  AATAGTCACTCATCCCACTCCACATAAGGGGTTTAGTAAGAGAAGTCTGTCTGTCTGATG  5340
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2717  aatagtcactcatcccactccacataaggggtttagtaagagaagtctgtctgtctgatg  2776

TSP2   5341  ATGGATAGGGGGCAAATCTTTTTCCCCTTTCTGTTAATAGTCATCACATTTCTATGCCAA  5400
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2777  atggatagggggcaaatctttttcccctttctgttaatagtcatcacatttctatgccaa  2836

TSP2   5401  ACAGGAACAATCCATAACTTTAGTCTTAATGTACACATTGCATTTTGATAAAATTAATTT  5460
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2837  acaggaacaatccataactttagtcttaatgtacacattgcattttgataaaattaattt  2896

TSP2   5461  TGTTGTTTCCTTTGAGGTTGATCGTTGTGTTGTTGTTTTGCTGCACTTTTTACTTTTTTG  5520
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2897  tgttgtttcctttgaggttgatcgttgtgttgttgttttgctgcactttttacttttttg  2956

TSP2   5521  CGTGTGGAGCTGTATTCCCGAGACCAACGAAGCGTTGGGATACTTCATTAAATGTAGCGA  5580
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  2957  cgtgtggagctgtattcccgagaccaacgaagcgttgggatacttcattaaatgtagcga  3016

TSP2   5581  CTGTCAACAGCGTGCAGGTTTTCTGTTTCTGTGTTGTGGGGTCAACCGTACAATGGTGTG  5640
             |||||||||||||                                               
sTSP2  3017  ctgtcaacagcgt-----------------------------------------------  3029

TSP2   5641  GGAGTGACGATGATGTGAATATTTAGAATGTACCATATTTTTTGTAAATTATTTATGTTT  5700

sTSP2  3030  ------------------------------------------------------------  3029

TSP2   5701  TTCTAAACAAATTTATCGTATAGGTTGATGAAACGTCATGTGTTTTGCCAAAGACTGTAA  5760

sTSP2  3030  ------------------------------------------------------------  3029

TSP2   5761  ATATTTATTTATGTGTTCACATGGTCAAAATTTCACCACTGAAACCCTGCACTTAGCTAG  5820

sTSP2  3030  ------------------------------------------------------------  3029

TSP2   5821  AACCTCATTTTTAAAGATTAACAACAGGAAATAAATTGTAAAAAAGGTTTTCTATACATG  5880

sTSP2  3030  ------------------------------------------------------------  3029

TSP2   5881  AAAAAAAAAAAAAAAAAA-----------  5898
||||||||||||||||||

sTSP2  3030  aaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa  3058

TSP2   4621  GTGCTTTAGCTGCTGCTTGTGCCGCTGTGGCGTCGGGGAGGCTCCTGCCTGAGCTTCCTT  4680

TSP2   4441  CATGTAAAACAGTTACAAAAATAAACGAACTCTCCTCTTGTCCTACAATGAAAGCCCTCA  4500
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1877  catgtaaaacagttacaaaaataaacgaactctcctcttgtcctacaatgaaagccctca  1936

TSP2   4501  TGTGCAGTAGAGATGCAGTTTCATCAAAGAACAAACATCCTTGCAAATGGGTGTGACGCG  4560
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1937  tgtgcagtagagatgcagtttcatcaaagaacaaacatccttgcaaatgggtgtgacgcg  1996

TSP2   4561  GTTCCAGATGTGGATTTGGCAAAACCTCATTTAAGTAAAAGGTTAGCAGAGCAAAGTGCG  4620
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

sTSP2  1997  gttccagatgtggatttggcaaaacctcatttaagtaaaaggttagcagagcaaagtgcg  2056



EXON18   : [3322 : 3593]
EXON19   : [3594 : 3691]
EXON20   : [3692 : 3831]
EXON21   : [3832 : 3839]

Exons of TSP2 [nucleotide numbering]:
EXON1    : [321 : 372]
EXON2    : [373 : 929]
EXON3    : [930 : 1014]

    : [1015 : 1211]EXON4
    : [1212 : 1352]EXON5
    : [1353 : 1449]EXON6
    : [1450 : 1620]EXON7
    : [1621 : 1797]EXON8
    : [1798 : 1971]EXON9

EXON10   : [1972 : 2099]
EXON11   : [2100 : 2252]
EXON12   : [2253 : 2471]
EXON13   : [2472 : 2579]
EXON14   : [2580 : 2739]
EXON15   : [2740 : 2858]
EXON16   : [2859 : 3093]
EXON17   : [3094 : 3321]




