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>CgMYB58_CDS_1(CgMYB58-1)
ATGGGAAAAGGGAGAGCTCCATGTTGTGATAAGAGTCAAGTGAAGAGAGGGCCATGGAGTCCTGCTGAAGATTTAAGACTCATCACTTTTATTCAGAAACATGGTCATGAAAATTGGAGAGCGCTTCCTAAACAAGCTGGCCTTCTGCGATGTGGTAAGAGTTGCCGGCTGAGATGGATTAATTACCTGAGACCAGACGTGAAACGGGGGAACTTCACTCAAGAGGAAGAGGACACTATCATAAGGTTACATGAAAGCTTGGGAAACAGGTGGTCCAAAATTGCATCTCAGTTGCCTGGAAGAACAGATAATGAGATTAAAAATGTGTGGAACACACATTTGAAGAAAAGGTTGTCTTGCAGAGATGTTAAAAAAGATCAAGAATCTAAAGAATCTTCATCAATAAGCTcCCCTTCCTCCTCCTCATCCAGCACCATTATATCATCAGGCAAAAGAAGGGCAGATACTGAATTTGATGAGCACCAATGTGACCAAAACAAATATGTGCCCAAAAAGCCTCGTGAAGGACACGGTAGCATGACAGTATCGGAAAAATTAGTACAGCAGAGTTCAGAAACTCAAGAATCAAACCAAAACAACGCGAGCAAGGGGGTGGTGATGACGACGAAGGAATTATTAGATTCGTCTTGCTCTTCGGATAACTCAGTTGTGTCAAATTCTAGCCAAGTTGATGCCACGAGGCCGAAAGACCAAATGGGTACATCACAATTTGGGTTTAGTGAACCTTATGATGTTGCCATAGGCTTAAACAATTTAGAAGAGGTGAATAAGCCTGAGATCATTTCAATTTCGGATACGGGGTTAGAGATTCCGTTGGAGTGCGATTTTGATTTCTGGAGCATGTTAGATAACTTGGGACCATTCCAATCACATGAAGTTGAAGCAAGCCAAAGCACAAGTTTTGGAGAAGCAAGTGACAACAGCAAAGAAGTTGACAGCCGAACATGGTTCCAATACTTAGAAAATGAGCTTGGATTAGAGGCAACAACAGAAGATGAAATTCAAAATTCAGCAAAAGTGGCAGCAGCTGCAACAGCTGACCCTATGCCCCAGGAGACTTACGAGACTTTGCTGAAACCAGAAGTGGACCCCGGAGTCACTTTTTTTCAACTGTGGAATGCTTCACTACAAAGTTCCGTTTGCGAGTGA
> CgMYB58_CDS_2 (CgMYB58-2)
ATGGGAAAAGGGAGAGCTCCATGTTGTGATAAGAGTCAAGTGAAGAGAGGGCCATGGAGTCCTGCTGAAGATTTAAGACTCATCACTTTTATTCAGAAACATGGTCATGAAAATTGGAGAGCGCTTCCTAAACAAGCTGGCCTTCTGCGATGTGGTAAGAGTTGCCGGCTGAGATGGATTAATTACCTGAGACCAGACGTGAAACGGGGGAACTTCACTCAAGAGGAAGAGGACACTATCATAAGGTTACATGAAAGCTTGGGAAACAGGTAAGTTGAATAATTATTCTCTCTTTTCCTGGTTCGGTTTGTGTAGTATCTTATCATTATCTGATGAGTTGTGTTAAATTAATTGCTCAGGTGGTCCAAAATTGCATCTCAGTTGCCTGGAAGAACAGATAATGAGATTAAAAATGTGTGGAACACACATTTGAAGAAAAGGTTGTCTTGCAGAGATGTTAAAAAAGATCAAGAATCTAAAGAATCTTCATCAATAAGCTCCCCTTCCTCCTCCTCATCCAGCACCATTATATCATCAGGCAAAAGAAGGGCAGATACTGAATTTGATGAGCACCAATGTGACCAAAACAAATATGTGCCCAAAAAGCCTCGTGAAGGACACGGTAGCATGACAGTATCGGAAAAATTAGTACAGCAGAGTTCAGAAACTCAAGAATCAAACCAAAACAACGCGAGCAAGGGGGTGGTGATGACGACGAAGGAATTATTAGATTCGTCTTGCTCTTCGGATAACTCAGTTGTGTCAAATTCTAGCCAAGTTGATGCCACGAGGCCGAAAGACCAAATGGGTACATCACAATTTGGGTTTAGTGAACCTTATGATGTTGCCATAGGCTTAAACAATTTAGAAGAGGTGAATAAGCCTGAGATCATTTCAATTTCGGATACGGGGTTAGAGATTCCGTTGGAGTGCGATTTTGATTTCTGGAGCATGTTAGATAACTTGGGACCATTCCAATCACATGAAGTTGAAGCAAGCCAAAGCACAAGTTTTGGAGAAGCAAGTGACAACAGCAAAGAAGTTGACAGCCGAACATGGTTCCAATACTTAGAAAATGAGCTTGGATTAGAGGCAACAACAGAAGATGAAATTCAAAATTCAGCAAAAGTGGCAGCAGCTGCAACAGCTGACCCTATGCCCCAGGAGACTTACGAGACTTTGCTGAAACCAGAAGTGGACCCCGGAGTCACTTTTTTTCAACTGTGGAATGCTTCACTACAAAGTTCCGTTTGCGAGTGA

Supplementary table S6.1 Different MYB58 transcripts in various pummelos (Citrus grandis Osbeck)
	Cultivars
	Abbreviation
	Flesh color
	Total Clones sequenced
	Transcript /clones

	‘Chandler’ pummelo
	QDC
	Red
	22
	CgMYB58-1/22

	‘Huanong red-fleshed’ pummelo
	HR
	Red
	23
	CgMYB58-1/23

	‘Hirado Buntan’ pummelo
	HB
	Pink
	20
	CgMYB58-1/20

	‘WubuRed Fleshed’ pummelo
	WBH
	Red
	15
	CgMYB58-1/13, CgMYB58-2/2

	‘Acidless’ pummelo
	WS
	Pale green
	19
	CgMYB58-1/19

	‘Fenghuang’ pummelo
	FH
	Pale green
	20
	CgMYB58-1/20

	‘Kao Pan’ pummelo
	GB
	Pale green
	20
	CgMYB58-1/20

	‘Thai’ pummelo
	T
	Pale yellow
	20
	CgMYB58-1/20





2. Multiple alignments of CgMYB58 promoters
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>MYB58_PRO1
ATTTACAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCAGCATAAATGAAAGGGTGATTTTTGTAGGTATTTCTTATGATTATTGAAGGGGGAAAAAAACAGTAATCAAACTCAATGGGGGTATCAATATCAAAGCGAATCATATACTTAGCTAATATGTGAAATAAAGTTTAACTAAGCTCCATGGGTAGAGTTGGAGGTAATACGTACGAAGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGGCATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATAATTAATAAGCAGCTAAACAAACGTTAGCATTACGTAAACATAATTATGACTAAGCTGCTTTTGTCCACTTGTGTTTACACATGGAACAGGTTCATGACGGCTGCTAAATTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCAACATTTTAGGAGACATAATTTATTTATTTATTTATTTTTGAATTTTAGAATGGTTTTGATTTCAAATGATAAAACTTTGTTTAATAAATTGAACCAACCAAGTCCAAATTACAGTGACACCAAGAATAAGTCAAATTGAGTACTTATAATAATATATTATAGTTTTCTGATCAGGGGTAACCTACATTAGAAATATTTACTAATTATCAAACTCACCTTCCGCTGGAGAAATTGCTTTAATCAATTTTAACTCTTGTCAAAATTCTAACAATTTAAGTTGCTTCATTGTTATGGCGAAGGCCTACCATTTAGGCATAATTAAAAATTTATCAGGCGCCCATTTTCACATATTTTTAAAAGTGTATTTACACCTGTAAAATGATTTGAGGGTGCTAATAGTGTTTCATAAATGCCAGCCAACGAGGTTAGATATGAATTTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCAAAGGCTATACTCTCGGTGTAAGAGAGATTTTTTTTAAAAAAAATCTGTAATAGATTTTGCCAAGAGGATAACAGCCAACTTGATCCAGCTTTATTTCTTACCAAAATAAAATTGACAGATAGAAAAATACAGAAACACAATTGGAAGGAAGCAAAAGACTCTACATGGCAAAAAGGCAAACTAATAGAAGTGCCCACAAGTTTTGCATTCTTAAAGGGGTAAAAGAGTCTTAAAATAACTAAACACCAATTTTTATACACTACGGCATTAGCAACTAAGTGAGGATTAATACTCTTTTTTTTTAAATATTCAAACTTTGGGTGTGCACAAGTATGAAATGATTTTCTTTTAAATATTTAGATGTTGACCCAAGCCACTAATTTTAAATTCAAATATTCATAACATGGCATCATAAATTTGATTTTAAAAGGAATCAATAAATTTTTACTTGTAAATATCGTCAACTTTTTTTTTAATGAATGCAAAAGCTTTATTAAGAGGAAAAAGAACTTATAGAGAGTAAATATCGTCAAATTTGTAAAGTAATATTTAAAACAAATAAACTTATGATCTCGTCAACAACTTTTTATGGGTTGATCCGTATCTCTTTTTCTTAACTCTAAGGTGGAGGGTTTGAATCATTTTAGTGATTACGGGATTATTAAGCTTTGATGGTATATTTAAAAAAATAAAAATAAATAAAATTATGACAAAAGATGTCATATACATATCAATAGATTTCAGTTATGATTTCAATTTTCCACCACATTTTGACAAATAAACTGCCTTGTACATTAAACAAATATTTAATGTTTTTCATTTGAATTAAATATAAAATGAAAATAGATTACTTCAGGAGAATAAACTCAGTGAACTTTGATGAGAGAGAGAATCAATGAATTAAAAAATAATAATTTTACGTGGAATTTTTTAGATATTTTAGCAATTTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGAATTCATGGCATGAATCTTGTGGCCATCTTTTCTCTCTCTTTAAATATTTGATTTAACTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCATTAAAAGTTTTCAGTCAGTTGGGAGTCTGAAAATTTTCTTATTATCTCAAATG
>MYB58_PRO2
ATTTACAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCAGCATAAATGAAAGGGTGATTTTTGTAGGTATTTCTTATGATTATTGAAGGGGGAAAAAAACAGTAATCAAACTCAATGGGGGTATCAATATCAAAGCGAATCATATACTTAGCTAATATGTGAAATAAAGTTTAACTAAGCTCCATGGGTAGAGTTGGAAGTAATACGTACGAAGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGGCATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATAATTAATAAGCAGCTAAACAAACGTTAGCATTACGTAAACATAATTATGACTAAGCTGCTTTTGTCCACTTGTGTTTACACATGGAACAGGTTCATGACGGCTGCTAAATTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCAACATTTTAGGAGACATAACAATTTATTTATTTATTTATTTATTTTTGAATTTTAGAATGGTTTTGATTTCAAATGATAAAACTTTGTTTAATAAATTGAACCAACCAAGTCCAAATTACAGTGGCACCAAGAATAAGTCAAATTGAGTACTTATAATAATATATTATAGTTTTCTGATCAGGGGTAACCTACATTAGAAATATTTACTAATTATCAAACTCACCTTCCGCTGGAGAAATTGCTTTAATCAATTTTAACTCTGTCAAAATTCTAACAATTTAAGTTGCTTCATTGTTATGGCGAAGGCCTACCATTTAGGCATAATTAAAAATTTATCAGGCGCCCACTTTCACATATTTTTAAAAGTGTATTTACACCTGTAAAATGATTTGAGGGTGCTAACAGTGTTTCATAAATGCCAGCCAACGAGGTTAGATATGAATTTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCAAAGGCTATACTCTCGGTGTAAGAGAGATTTTTTTTAAAATCTATAATAGATTTTGCCAAGAGGATAACAGCCAACTTGATCCAGCTTTATTTCTTACCAAAATAAAATTGACAGATAGAAAAATACAGAAACACAATTGGAAGGATGCAAAAGACTCTACATGGCAAAAAAGCAAACTAATAGAAGTGCCCACAAGTTTTGCATTCTTAAAGGGGTAAAAGAGTCTTAAAATAACTAAACACCAATTTTTATACACTACGGCATTAGCAACTAAGTGAGGATTAATACTCTTTTTTTTTTAAATATTCAAATTTTGGGTGTGCACAAGTATGAAATGATTTTCTTTTAAATATTTAGATGTTGACCCAAGCCACTAATTTTAAATTCAAATATTCATAACATGGCATCATAAATTTGATTTTAAAAGGAATCAATAAATTTTTGCTTGTAAATATCGTCAACTTTTTTTTTAATGAATGCAAAAGCTTTATTAAGAGGAAAAAGAACTTATAGAGAGTAAATATCGTCAAATTTGTAAAGTAATATTTAAAACAAATAAACTTATGATCTCGTCAACAACTTTTTGTGGGTTGATCCGTATCTCTTTTTCTTAACTCTAAGGTGGAGGGTTTGAATCATTTTAGTGATTACGGGATTATTAAGCTTTGATGGTATATTTAAAAAAATAAAATTAAATAAAATTATGACAAAAGATGTCATATACATATCAATAGATTTCAGTTATGATTTCAATTTTCCACCACATTTTGACAAATAAACTGCCTTGTACATTAAACAAATATTTAATGTTTTTCATTTGAATTAAATATAAAATGAAAATAGATTACTTCAGGAGAATAAACTCAGTGAACTTTGATGAGAGAGAGAATCAATGAATTAAAAAATAATAATTTTACGTGGAATTTTTTAGATATTTTAGCAATTTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGAATTCATGGCATGAATCTTGTGGCCATCTTTTCTCTCTCTTTAAATCTTTGATTTAACTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCATTAAAAGTCTTCAGTCAGTTGGGAGTCTGAAAATTTTCTTATTATCTCAAATG
>MYB58_PRO3
ATTTACAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCACAGCATAAATGATGATTTTTGTGGGTGTTTCTTATGATTATTGAAGGGGGGAAAAAACAGTAATCAAACTCAATTGGGTATCAATATCAAAGGGAATCATATACTTAGCTAATATGTGAAATAAAGTTTAACTAAGCTCCATGGGTAGAGCTGGAAGTAATACGTGCGAAGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGGCATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATAATTAATAAGCAGCTAAACAAACGTTAGCATTACGTAAACATAATTATGACTAAGCTGCTTTTGTCCACTTGTTTACACATGGAACAGGTTCATGACGGCTGCTAAGTTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCAACATTTTAGGAGACATAATAATTTATTTATTTATTTATTTTTGAATTTTAGAATGGTTTTGATTTCAAATGATAAAACTTTGTTTAATAAATTGAACCAACCAAGTCCAAATTACAGTGACACCAAGAATAAGTCAAATTGAGTACTTACAATAATATATTAGAGTTTTCTGATCAGGGGTAACCTACATTAGAAATATTTACTAAGGAATCAAACTCACCTTCCGCTGGAGAATATGCTTTAATCAATTTTAACTCTGTCAAAATTCTAACAATTTAAGTTGCTTCATTGTTATGGCGAAGGCTTACCATTTAGGCATAATTAAAAATTTATCAGGCGCCCACTTTCACATATTTTTAAAAGTGTATTTACACCTGTAAAATGATTCGAGGGCGCTAATTAACAGTGTTTCATAAATGCCAGCCAACGAGGTTAGATATGAATTTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCAAGGGCTATACTCTCGGTGTAAGAGAGATTTTTTTTTTAAAAAAAAAAATCTATAAATCTATAATAGATTTTGCCCAGAGGATAACAGCCAACTTGATCCAGCTTTATTTCTTACCAAAATAAAATTGACAGATAGAAAGATACAGAACCACAATTGGAAGGATGCAAAAGACTCTACATGGCAAAAAGGCAAACTAATAGAAGTGCCCACAAGTTTTGCATTCTTAAAATAACTAAACAATTTTTATACACTACGGCATTAGCAACTAAGTGAGGATTAATACTCTTTTTTTTTTTTTTTAAATATTCAAATTTTGGGTGTGCACAAGTATGAAATGATTTTCTTTTAAATATTTAGATGTTGACCCAAGCCACTAATTTTAAATTCAAATATTCATAACATGGCATCATAAATTTGATTTTAAAAGGAATCAATAAATTTTTGCTTGTAAATATCGTCAACTTTTTTTTTTAATGAATGCAAAAGCTTTATTAAGAAGAAAAAGAACCTATAGTGAGTAAATATCGTCAAATTTGTAAAGTAATATTTAAAATAAATAAACTTATGACCTCGTTAACAACTTTTTGTGGGTTGATCAGTATCTCTGTCTCTTAACTCTAAGGTGGAGGGTTTGAATCATTTTAGTGATTACGGGATTATTAAGCTTTGATGGTATATTTAAAAAAATAAAAATAAATAAAATTATGACAAAAGATGTCATATACATATCAATAGATTTCAGTTATGATTTCATTTTTCCACCACATTTTGACAAATAAACTGCCTTGTACATTAAACAAATATTTAATGTTTTTCATTTGAATTAAATATAAAATGAAAATAGATTACTTCAGGAGAATAAACTCAGTGAACTTTGATGAGAGAGAGAATCAATGAATTAAAAAATAATAATTTTACGTGGAATTTTTTAGATATTTTAGCAATTTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGAATTCATGGCATGAATCTTGTGGCCATCTTTTCTCTCTCCTTAAATCTTTGATTTAACTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCATTAAAAGTCTTCAGTCAGTTGGGAGTCTGAAAATTTTCTTATTATCTCAAATG
>MYB58_PRO4
ATTTACAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCACAGCATAAATGATGATTTTTGTGGGTGTTTCTTATGATTATTGAAGGGGGGAAAAACAGTAATCAAACTCAATTGGGTATCAATATCAAAGGGAATCATATACTTAGCTAATATGTGAAATAAAGTTTAACTAAGCTCCATGGGTAGAGCTGGAAGTAATACGTGCGAAGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGGCATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATAATTAATAAGCAGCTAAACAAACGTTAGCATTACGTAAACATAATTATGACTAAGCTGCTTTTGTCCACTTGTTTACACATGGAACAGGTTCATGACGGCTGCTAAATTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCAACATTTTAGGAGACATAATAATTTATTTATTTATTTATTTATTTTTGAATTTTAGAATGGTTTTGATTTCAAATGATAAAACTTTGTTTAATAAATTGAACCAACCAAGTCCAAATTACAGTGACGCCAAGAATAAGTCAAATTGAGTACTTATAATAATATATTAGAGTTTTCTGATCAGGGGTAACCTACATTAGAAATATTTACTAAGGAATCAAACTCACCTTCCGCTGGAGAATATGCTTTAATCAATTTTAACTCTGTCAAAATTCTAACAATTTAAGTTGCTTCATTGTTATGGCGAAGGCTTACCATTTAGGCATAATTAAAAATTTATCAGGCGCCCACTTTCACATATTTTTAAAAGTGTATTTACACCTGTAAAATGATTCGAGGGTGCTAATTAACAGTGTTTCATAAATGCCAGCCAACGAGGTTAGATATGAATTTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCAAGGGCTATACTCTCGGTGTAAGAGAGATTTTTTTTTATAAATCTATAATAGATTTTGCCCAGAGGATAACAGCCAACTTGATCCAGCTTTATTTCTTACCAAAATAAAATTGACAGATAGAAAGATACAGAAACACAATTGGAAGGATGCAAAAGACTCTACATGGCAAAAAGGCAAACTAATAGAAGTGCCCACAAGTTTTGCATTCTTAAAGAGAGTCTTAAAATAACTAAACAACAATTTTCATACACTACGGCATTAGCAACTAAGTGAGGATTAATACTCTTTTTTTTAAAAAAAATATTCAAATTTTGGGTGTGCACAAGTATGAAATGATTTTCTTTTAAATATTTAGATGTTGACCCAAGCCACTAATTTTAAATTCAAATATTCATAACATGGCATCATAAATTTGATTTTAAAAGGAATCAATAAATTTTTGCTTATAAATATCGTCAACTTTTTTTTAAATGAATGCAAAAGCTTTATTAAGAAGAAAAAGAACTTATAGAGAGTAAATATCGTCAAATTTGTAAAGTAATATTTAAAACAAATAAACTTATTACTTCGTCAACAACTTTTTGTGGGTTGATCAGTATCTCTTTCTCTTAACTCTAAGGTGGAGGGTTTGAATCATTTTAGTGATTACGGGATTATTAAGCTTTGATGGTATATTAAAAAAAATAAAAATAAATAAAATTATGACAAAAGATGTCATATACATATCAATAGATTTCAGTTATGATTTCAATTTTCCACCACATTTTGACAAATAAACTGCCTTGTACATTAAACAAATATTTAATGTTTTTCATTTGAATTAAATATAAAATGAAAATAGATTACTTCAGGAGAATAAACTCAGTGAACTTTGATGAGAGAGAGAATCAATGAATTAAAAAATAATAATTTTACGTGGAATTTTTTAGATATTTTAGCAATTTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGAATTCATGGCATGAATCTTGTGGCCATCTTTTCTCTCTCTTTAAATCTTTGATTTAACTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCATTAAAAGTCTTCAGTCAGTTGGGAGTCTGAAAATTTTCTTATTATCTCAAATG
>MYB58_PRO5
ATTTACAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCAGCATAAATGAAAGGGTGATTTTTGTAGGTATTTCTTATGATTATTGAAGGGGGAAAAAAACAGTAATCAAACTCAATGGGGGTATCAATATCAAAGCGAATCATATACTTAGCTAATATGTGAAATAAAGTTTAACTAAGCTCCATGGGTAGAGTTGGAGGTAATACGTACGAAGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGGCATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATAATTAATAAACAGCTAAACAAACGTTAGCATTACGTAAACATAATTATGACTAAGCTGCTTTTGTCCACTTGTGTTTACACATGGAACAGGTTCATGACGGCTGCTAAATTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCAACATTTTAGGAGACATAATAATTTATTTATTTATTTATTTTAAAATTTTAGAATGGTTTTGATTTCAAATGATAAAACTTTGTTTAATAAATTGAACCAACCAAGTCCAAATTACAGTGACACCAAGAATAAGTCAAATTGAGTACTTATAATAATATATTATAGTTTTCTGATCAGGGGTAACCTACATTAGAAATATATACTAATTATCAAACTCACCTTCCGCTGGAGAAATTGCTTTAATCAATTTTAACTCTGTCAAAATTCTAACAATTTAAGTTGCTTCATTGTTATGGCGAAGGCCTACCATTTAGGCATAATTAAAAATTTATCAGGCGCCCACTTTCACATATTTTTAAAAGTGTATTTACACCTGTAAAATGATTTGAGGGTGCTAACAGTGTTTCATAAATGCCAGCCAACGAGGTTAGATATGAATTTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCAAAGGCTATACTCTCGGTGTAAGAGAGATTTTTTTTAAAAAAAATCTGTGATAGATTTTGCCAAGAGGATAACAGCCAACTTGATCCAGCTTTATTTCTTACCAAAATAAAATTGACAGATAGAAAGATACAGAAACACAATTGGAAGGATGCAAAAGACTCTACATGGCAAAAAGGCAAACTAATAGAAGTGCCCACAAGTTTTGCATTCTTAAAGAGAGTCTTAAAATAACTAAACAACAATTTTCATACACTACGGCATTAGCAACTAAGTGAGGATTAATACTCTTTTTTTTTTTTTTTAAATATTCAAATTTTGGGTGTGCGCAAGTATGAAATGATTTTCTTTTAAATATTTAGATGTTGACCCAAGCCACTAATTTTAAATTCAAATATTCATAACATGGCATCATAAATTTGATTTTAAAAGGAATCAATAAATTTTTGCTTGTAAATATCGTCAACTTTTTTTTTTAATGAATGCAAAAGCTTTATTAAGAGGAAAAAGAACTTATAGAGAGTAAATATCGTCAAATTTGTAAAGTAATATTTAAAACAAATAAACTTATGATCTCGTCAACAACTTTTTGTGGGTTGATCCGCATCTCTTTTTCTTAACTCTAAGGTGGAGGGTTTGAATCATTTTAGTGATTACGGGATTATTAAGCTTTGATGGTATATTTAAAAAAATAAAAATAAATAAAATTATGACAAAAGATGTCATATACATATCAATAGATTTCAGTTATGATTTCAATTTTCCACCACATTTTGACAAATAAACTGCCTTGTACATTAAACAAATATTTAATGTTTTTCATTTGAATTAAATATAAAATGAAAATAGATTACTTCAGGAGAATAAACTCAGTGAACTTTGATGAGAGAGAGAATCAATGAATTAAAAAATAATAATTTTACGTGGAATTTTTTAGATATTTTAGCAATTTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGAATTCATGGCATGAATCTTGTGGTCATCTTTTCTCTCTCTTTAAATCTTTGATTTAACTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCATTAAAAGTCTTCAGTCAGTTGGGAGTCTGAAAATTTTCTTATTATCTCAAATG
>MYB58_PRO6
ATTTACAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCAGCATAAATGAAAGGGTGATTTTTGTAGGTATTTCTTATGATTATTGAAGGGGGAAAAAAACAGTAATCAAACTCAATGGGGGTATCAATATCAAAGCGAATCATATACTTAGCTAATATGTGAAATAAAGTTTAACTAAGCTCCATGGGTAGAGTTGGAAGTAATACGTACGAAGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGGCATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATAATTAATAAGCAGCTAAACAAACGTTAGCATTACGTAAACATAATTATGACTAAGCTGCTTTTGTCCACTTGTGTTTACACATGGAACAGGTTCATGACGGCTGCTAAATTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCAACATTTTAGGAGACATAATTTATTTATTTATTTATTTTTGAATTTTAGAATGGTTTTGATTTCAAATGATAAAACTTTGTTTAATAAATTGAACCAACCAAGTCCAAATTACAGTGACACCAAGAATAAGTCAAATTGAGTACTTATAATAATATATTATAGTTTTCTGATCAGGGGTAACCTACATTAGAAATATTTACTAATTATCAAACTCACCTTCCGCTGGAGAAATTGCTTTAATCAATTTTAACTCTGTCAAAATTCTAACAATTTAAGTTGCTTCATTGTTATGGCGAAGGCCTACCATTTAGGCATAATTAAAAATTTATCAGGCGCCCACTTTCACATATTTTTAAAAGTGTATTTACACCTGTAAAATGATTTGAGGGTGCTAACAGTGTTTCATAAATGCCAGCCAACGAGGTTAGATATGAATTTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCAAAGGCTATACTCTCGGTGTAAGAGAGATTTTTTTTAAAAAAAAAATCTGTAATAGATTTTGCCAAGAGGATAACAGCCAACTTGATCCAGCTTTATTTCTTACCAAAATAAAATTGACAGATAGAAAGATACAGAAACACAATTGGAAGGAGGCAAAAGACTCTACATGGCAAAAAGGCAAACTAATAGAAGTGCCCACAAGTTTTGCATTCTTAAAGAGAGTCTTAAAATAACTAAACAACAATTTTTATACACTACGGCATTAGCAACTAAGTGAGGATTAATACTCTTTTTTTTTAAATATTCAAATTTTGGGTGTGCACAAGTATGAAATGATTTTCTTTTAAATATTTAGATGTTGACCCAAGCCACTAATTTTAAATTCAAATATTCATAACATGGCATCATAAATTTGATTTTAAAAGGAATCAATAAATTTTTACTTGTAAATATCGTCAACTTTTTTTTTTAATGAATGCAAAAGCTTTATTAAGAGGAAAAAGAACTTATAGAGAGTAAATATCGTCAAATTTGTAAAGTAATATTTAAAACAAATAAACTTATGATCTCGTCAACAACTTTTTGTGGGTTGATCCGTATCTCTTTTTCTTAACTCTAAGGTGGAGGGTTTGAATCATTTTAGTGATTACGGGATTATTAAGCTTTGATGGTATATTTAAAAAAATAAAATTAAATAAAATTATGACAAAAGATGTCATATACATATCAATAGATTTCAGTTATGATTTCAATTTTCCACCACATTTTGACAAATAAACTGCCTTGTACATTAAACAAATATTTAATGTTTTTCATTTGAATTAAATATAAAATGAAAATAGATTACTTCAGGAGAATAAACTCAGTGAACTTTGATGAGAGAGAGAATCAATGAATTAAAAAATAATAATTTTACGTGGAATTTTTTAGATATTTTAGCAATTTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGAATTCATGGCATGAATCTTGTGGTCATCTTTTCTCTCTCTTTAAATCTTTGATTTAACTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCATTAAAAGTCTTCAGTCAGTTGGGAGTCTGAAAATTTTCTTATTATCTCAAATG
>MYB58_PRO7
ATTTACAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCACAGCATAAATGATGATTTTTGTGGGTGTTTCTTATGATTATTGAAGGGGGGAAAAAAACAGTAATCAAACTCAATTGGGTATCAATATCAAAGGGAATCATATACTTAGCTAATATGTGAAATAAAGTTTAACTAAGCTCCATGGGTAGAGCTGGAAGTAATACGTGCGAAGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGGCATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATAATTAATAAGCAGCTAAACAAACGTTAGCATTACGTAAACATAATTATGACTAAGCTGCTTTTGTCCACTTGTTTACACATGGAACAGGTTCATGACGGCTGCTAAGTTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCAACATTTTAGGAGACATAATAATTTATTTATTTATTTATTTTTGAATTTTAGAATGGTTTTGATTTCAAATGATAAAACTTTGTTTAATAAATTGAACCAACCAAGTCCAAATTACAGTGACACCAAGAATAAGTCAAATTGAGTACTTACAATAATATATTAGAGTTTTCTGATCAGGGGTAACCTACATTAGAAATATTTACTAAGGAATCAAACTCACCTTCCGCTGGAGAATATGCTTTAATCAATTTTAACTCTGTCAAAATTCTAACAATTTAAGTTGCTTCATTGTTATGGCGAAGGCTTACCATTTAGGCATAATTAAAAATTTATCAGGCGCCCCCACTCTCACATATTTTTAAAAGTGTATTTACACCTGTAAAATGATTCGAGGGTGCTAATTAACAGTGTTTCATAAATGCCAGCCAACGAGGTTAGATATGAATTTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCAAGGGCTATACTCTCGGTGTAAGAGAGATTTTTTTTTTAAAAAAAAAATCTATAAATCTATAATAGATTTTGCCCAGAGGATAACAGCCAACTTGATCCAGCTTTATTTCTTACCAAAATAAAATTGACAGATAGAAAGATACAGAAACACAATTGGAAGGATGCAAAAGACTCTACATGGCAAAAAGGCAAACTAATAGAAGTGCCCACAAGTTTTGCATTCTTAAAATAACTAAACAACAATTTTTATACACTACGGCATTAGCAACTAAGTGAGGATTAATACTCTTTTTTTATAAAAAAAATATTCAAATTTTGGGTGTGCACAAGTATGAAATGATTTTCTTTTAAATATTTAGATGTTGACCCAAGCCACTAATTTTAAATTCAAATATTCATAACATGGCATCATAAATTTGATTTTAAAAAGAATCAATAAATTTTTGCTTGTAAATATCGTCAACTTTTTTTTTAATGAATGCAAAAGCTTTATTAAGAAGAAAAAGAACCTATAGAGAGTAAATATCGTCAAATTTGTAAAGTAATATTTAAAATAAATAAACTTATGACCTCGTTAACAACTTTTTGTGGGTTGATCAGTATCTCTTTCTCTTAACTCTAAGGTGGAGGGTTTGAATCATTTTAGTGATTACGGGATTATTAAGCTTTGATGGTATATTTAAAAAAATAAAAATAAATAAAATTATGACAAAAGATGTCATATACATATCAATAGATTTCAGTTATGATTTCAATTTTCCACCACATTTTGACAAATAAACTGCCTTGTACATTAAACAAATATTTAATGTTTTTCATTTGAATTAAATATAAAATGAAAATAGATTACTTCAGGAGAATAAACTCAGTGAACTTTGATGAGAGAGAGAATCAATGAATTAAAAAATAATAATTTTACGTGGAATTTTTTAGATATTTTAGCAATTTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGAATTCATGGCATGAATCTTGTGGCCATCTTTTCTCTCTCCTTAAATCTTTGATTTAACTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCATTAAAAGTCTTCAGTCAGTTGGGAGTCTGAAAATTTTCTTATTATCTCAAATG
>MYB58_PRO8
ATTTACAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGATGATTTTTGTAGGTATTTCTTATGATTATTGAAGGGGGGAAAAAACAGTAATCAAACTCAATTGGGTATCAATATAAAAGGGAATCATATACTTAGCTAAAATGTGAAATAAAGTTTAACTAAGCTCCGTGGGTAGAGTTGGAAGTAATACGTGCGAAGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGGCATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATAATTAATAAGCAGCTAAACAAACGTTAGCATTACGTAAACATAATTATGACTAAGCTGCTTTTGTCCACTTGTTTACACAGGGAACAGGTTCATGACGGCTGCTAAATTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCAACATTTTAAGCGACATAACAATTTATTTATTTATTTATTTTTGAATTTTAGAATGGTTTTGATTTCAAATGATAAAACTTTGTTTAATAAATTGAACCAACCGAGTCCAAATTACAGTGACACCAAGAATAAGTCAAATTGAGTACTTCTAATAATATATTATAGTTTTCTGATCAGGGGTAACCTACATTAGAAACATTTACTAATTATCAAACTCACCTTCCGCTGGAGAATATGCTTTAATCAATTTTAACTCTGTCAAAATTCTAACAATTTAAGTTGCTTCATTGTTATGGCGAAGGCCTACCATTTAGGCATAATTAAAAATTTATCAGGCGCCCGCCCACACTCACATATTTTTAACAGTGTATTTACACCTGTAAAATGATTTGAGGGTGCTAACAGTGTTTCATAATGCCAGCCAACGAAGTTAGATATGAATTTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCAAGGGCTATACTCTCAGTGTAAGAGAGATTTTTTTTTAAAAAAAAAATCTATAAATCTATAATAGATTTTGCCAACTTGATCCAGCTTTATTTCTTACCAAAATAAAATTGATAGATTGAAAGATACAGAAACACAATTGGAAGGATGCAGATTAAAGACTCTACATGGCAAAAGGGCAAACTAATAGAAGTGCCCACAAGCTTTGCATTCTTAAAGGGGTAAAAGAGAGTCTTAAAATAACTAAAAAACAATTTTTATACACTACGGCATTAGCAACTAAGTGAGGATTAATACTCTTTTTTTTTTTTAATATTCAAATTTTGGGTGTGCACAAGTATGAAATGATTTTCTTTTAAATATTTAGATGTTGACCCAAGCCACTAATTTTAAATTCAAATATTCATAACATGGCATCATAAATTTGATTTTAAAAGGAATCAATAAATTTTTGCTTGTAAATATCGTCAACTTTTTTTTTAATGGATACAAAAGTTTTATTAAAAAGAAAAAGAACTTATAGAGAGTAAATATCGTCAAATTTGTAAAGTAATATTTAAAACAAATAAACTTATGACTTCGTCAACAACTTTTTGTGGGTTGATTAGTATCTCTTTCTCTTAACTCTAAGGTGGAGGGTTTGAATCATTTTAGTGATTACGGGATTATTAAGCTTTGATGGTATATTTAAAAAAATAAAAATAAATAAAATTATGACAAAAGATGTCATATACATATCAATAGATTTCAGTTATGATTTCAATTTTCCACCACATTTTGACAAATAAACTGCCTTGCACATTAAACAAATATTTAATGTTTTTCATTTGAATTAAATATAAAAAGAAAATAGATTACTTCAGGAGAATAAACTCAGTGAACTTTGATGAGAGAGAGAATCAATGAATTAAAAAATAATAATTTTACGTGGAATTTTTTAGATATTTTGGCAATTTTTGTGGATACCCTCCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGAATTCATGGCATGAATCTTGTCTTTGATTTAACTTTCTATATATAGAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATTCTCATACTCCATTAAAAGTCTTCAGTCAGTTGGGAGTCTGAAAATTTTCTTATTATCTCAAATG
[bookmark: _GoBack]Note: ABA response elements were highlighted with purple, and the start codon were highlighted with blue.

Supplementary table S6.2 Different MYB58 promoters in various citrus
	Cultivars
	Scientific name
	Total Clones sequenced
	Transcript /clones

	‘Chandler’ pummelo
	C. grandis Osbeck.
	11
	MYB58-PRO1/11

	‘Huanong red-fleshed’ pummelo
	C. grandis Osbeck.
	11
	MYB58-PRO2/6, MYB58-PRO1/5

	‘Hirado Buntan’ pummelo
	C. grandis Osbeck.
	12
	MYB58-PRO2/12

	‘Wanbai’ pummelo
	C. grandis Osbeck.
	12
	MYB58-PRO2/12

	‘Thai’ pummelo
	C. grandis Osbeck.
	14
	MYB58-PRO5/6, MYB58-PRO6/8

	‘Fenghuang’ pummelo
	C. grandis Osbeck.
	12
	MYB58-PRO2/6, MYB58-PRO5/6

	‘Feicui’ pummelo
	C. grandis Osbeck.
	9
	MYB58-PRO2/5, MYB58-PRO5/4

	‘Shatian’ pummelo
	C. grandis Osbeck.
	11
	MYB58-PRO2/6, MYB58-PRO5/5

	‘Lime’
	C. qurantifolia Swingle
	11
	MYB58-PRO7/7, MYB58-PRO8/4

	‘Tarocco Blood’ orange
	C. sinensis Osbeck.
	11
	MYB58-PRO3/3, MYB58-PRO7/8

	‘Washington Navel’ orange
	C. sinensis Osbeck.
	12
	MYB58-PRO3/4, MYB58-PRO7/8

	‘Guoqing No 1’ satsuma mandarin
	C. reticulata Blanco
	6
	MYB58-PRO3/1, MYB58-PRO4/5




image1.gif
CgHYB58_CDS_1
CgHYB58_CDS_2
Consensus

CgHYB58_CDS_1
CgHYB58_CDS_2
Consensus

CgHYB58_CDS_1
CgHYB58_CDS_2
Consensus

CgHYB58_CDS_1
CgHYB58_CDS_2
Consensus

CgHYB58_CDS_1
CgHYB58_CDS_2
Consensus

CgHYB58_CDS_1
CgHYB58_CDS_2
Consensus

CgHYB58_CDS_1
CgHYB58_CDS_2
Consensus

CgHYB58_CDS_1
CgHYB58_CDS_2
Consensus

CgHYB58_CDS_1
CgHYB58_CDS_2
Consensus

CgHYB58_CDS_1
CgHYB58_CDS_2
Consensus

1 130
I~

ATGGGARARGGGAGAGCTCCATGTTGTGATARGAGTCARGTGARGAGAGGGCCATGGAGTCCTGCTGARGAT T TRAGACTCATCACT TTTAT TCAGARACATGGTCATGARRRT TGGAGAGCGCTTCCTA
ATGGGARRRGGGAGAGCTCCATGTTGTGATARGAGTCARGTGARGAGAGGGCCATGGAGTCCTGCTGARGAT TTRAGACTCATCAC T TTTAT TCAGARACATGGTCATGARRRT TGGAGAGCGCTTCCTA
ATGGGARRRGGGAGAGCTCCATGTTGTGATARGAGTCARGTGARGAGAGGGCCATGGAGTCCTGCTGARGAT TTRAGACTCATCACTTTTRTTCRGARRCATGGTCATGARRRT TGGAGAGCGCTTCCTA

131 140 150 160 190 200 210 220 230 240 250 260
I~

ARCARGCTGGCCT TCTGCGATGTGGTARGAGT TGCCGGCTGAGATGGAT TAAT TACCTGAGACCAGACGTGARACGGGGGARCT TCACTCARGAGGARGAGGACACTATCATARGGT TRCATGARRGCTT
ARCARGCTGGCCTTCTGCGATGTGGTARGAGT TGCCGGCTGAGATGGAT TART TACCTGAGACCAGACGTGARRCGGGGGARCT TCACTCARGAGGARGAGGACACTATCATARGGT TRCATGARRGCTT
ARCARGCTGGCCTTCTGCGATGTGGTARGAGTTGCCGGCTGAGATGGAT TART TACCTGAGACCAGACGTGARRCGGGGGARCT TCACTCARGAGGARGAGGACACTATCATARGGT TRCATGARRGCTT

%1 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390
|
GGTCCARARTTGCATCTCAGTTGCCTGEA
GGGARRCAGGTARGT TGARTART TATTCTCTCTTTTCCTGGTTCGGTTTGTGTAGTATCTTRTCATTATCTGATGAGT TGTGT TRART TAATTGCTCAGGTGGTCCARRRT TGCATCTCAGTTGCCTGEA
BBBARACAGET e e e eeeeenocnonononossssocosssossssososessessasessessessasessesssssosseesssesssssesessGTCCARRRTTGCATCTCAGTTGCCTGEA

391 a0 a10 a20 as0 a0 a7 a80 a%0 500 510 520
I

AGARCAGATARTGAGAT TAARRATGTGTGGARCACACAT TTGARGARARGGT TGTCT TGCAGAGATGT TRARARAGATCARGARTCTARAGARTCT TCATCARTARGCTCCCCTTCCTCCTCCTCATCCA
AGARCAGATARTGAGAT TARRRRTGTGTGGARCACACAT T TGARGARRRGGT TGTC T TGCAGAGATGT TRARRRAGATCARGARTCTARRGARTCT TCATCARTRRGCTCCCCTTCCTCCTCCTCATCCA
AGARCAGATARTGAGAT TRARRRTGTGTGGARCACACAT TTGARGARRRGGT TGTCTTGCAGAGATGT TRRRRRAGATCARGARTCTRRRGARTCTTCATCARTRRGCTCCCCTTCCTCCTCCTCATCCA

521 530 540 550 580 590 600 610 620 630 640 650
I

GCACCATTATATCATCAGGCARRRGARGGGCAGATACTGART TTGATGAGCACCARTGTGACCARRACARATATGTGCCCARARAGCC TCGTGARGGACACGGTAGCATGACAGTATCGGARARRT TAGT
GCACCATTATATCATCAGGCARRRGARGGGCAGATACTGART TTGATGAGCACCARTGTGACCARRRCARRTATGTGCCCARRRRGCC TCGTGARGGACACGGTAGCATGACAGTATCGGARRRRT TAGT
GCACCATTATATCATCAGGCARRRGARGGGCAGATACTGART TTGATGAGCACCARTGTGACCARRRCARRTATGTGCCCARRRRGCC TCGTGARGGACACGGTAGCATGACAGTATCGGARRRRT TAGT

651 660 670 680 710 720 730 740 750 760 770 780
I

ACAGCAGAGT TCAGARACT CARGART CARACCARRACARCGCGAGCARGGGGGTGGTGATGACGACGARGGART TAT TAGAT TCGTCTTGCTCTTCGGATAACTCAGT TGTGTCARATTCTAGCCARGTT
ACAGCAGAGT TCAGARAC TCARGARTCARACCARRRCARCGCGAGCARGGGGGTGGTGATGACGACGARGGART TAT TRGAT TCGTCTTGCTCTTCGGATARCTCAGTTGTGTCARRT TCTRGCCARGTT
ACAGCAGAGT TCAGARRCTCARGARTCARRCCARRRCARCGCGAGCARGGGGGTGGTGATGACGACGARGGART TRT TRGATTCGTCTTGCTCTTCGGATARCTCAGTTGTGTCARRTTCTRGCCARGTT

78 7% 800 810 840 850 860 870 880 890 900 910
I-

GATGCCACGAGGCCGARAGACCARRTGGGTACATCACART TTGGGT T TAGTGARCC T TATGATGTTGCCATAGGCT TRARCART TTAGARGAGGTGARTARGCCTGAGATCAT TTCARTTTCGGATACGS
GATGCCACGAGGCCGARRGACCARRTGGGTACATCACART TTGGGTTTAGTGARCCTTRTGATGTTGCCATAGGC T TRRRCART TTRGARGAGGTGARTARGCCTGAGATCAT TTCART TTCGGATACGG
GATGCCACGAGGCCGARRGACCARRTGGGTACATCACART TTGGGTTTAGTGARCCTTRTGATGTTGCCATAGGCTTRRRCART TTRGARGAGGTGARTRRGCCTGAGATCAT TTCARTTTCGGATACGG

a1 %0 930 940 970 980 990 1000 1010 1020 1030 1040
I- . - |
GGTTAGAGATTCCGTTGGAGTGCGAT TTTGAT TTCTGGAGCATGT TAGATARCT TGGGACCAT TCCARTCACATGARGT TGARGCARGCCARAGCACARGT TTTGGAGARGCARGTGACARCAGCARRAGA
GGTTAGAGATTCCGTTGGAGTGCGAT TTTGAT TTCTGGAGCATGT TRGATARC T TGGGACCAT TCCARTCACATGARGT TGARGCARGCCARRGCACARGT TTTGGAGARGCARGTGACARCAGCARRAGA
GGTTRGAGATTCCGTTGGAGTGCGAT TTTGATTTCTGGAGCATGTTRGATARCTTGGGACCAT TCCARTCACATGARGT TGARGCARGCCARRGCACARGT TTTGGAGARGCARGTGACARCAGCARAGA

1041 1050 1060 1070 1080 1090 1100 1110 1120 1130 1140 1150 1160 170
I- . - - - - -

AGTTGACAGCCGARCATGGT TCCARTACT TAGARRATGAGC T TGGAT TAGAGGCARCARCAGARGATGARRT TCARART TCAGCARARGTGGCAGCAGCTGCARCAGCTGACCCTATGCCCCAGGAGACT
AGTTGACAGCCGARCATGGTTCCARTACT TAGARRRTGAGC T TGGAT TAGAGGCARCARCAGARGATGARRT TCARART TCAGCARRRGTGGCAGCAGCTGCARCAGCTGACCCTATGCCCCAGGAGACT
AGTTGACAGCCGARCATGGTTCCARTACT TRGARRRTGAGC T TGGAT TAGAGGCARCARCAGARGATGARRT TCARRRT TCAGCARRRGTGGCAGCAGCTGCARCAGCTGACCCTATGCCCCAGGAGACT

171 1180 1190 1200 1210 1220 1230 1240 1250 1260
= - - - - -1
TRCGAGACT TTGCTGARACCAGARGTGGACCCCGGAGTCACT TTTTTTCARCTGTGGARTGCTTCACTACARAGTTCCGTTTGCGAGTGA
TRCGAGACTTTGCTGARRCCAGARGTGGACCCCGGAGTCACTTTTTTTCARCTGTGGARTGCTTCACTACARRGTTCCGTTTGCGAGTGA
TRCGAGACTTTGCTGARRCCAGARGTGGACCCCGGAGTCACTTTTTTTCARCTGTGGARTGCTTCACTRCARRGTTCCGTTTGCGAGTGA
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I

ATTTRCAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCA=-GCATARATGARAGGGTGAT TTTTGTAGGTAT TTCTTRTGAT TAT TGARGGGGGARRRRRR-CAGTARTCARACTCARTGGG
ATTTRCAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCA--GCATARRTGARAGGGTGAT TTTTGTAGGTAT TTCTTRTGAT TAT TGARGGGGGARRRRRR-CAGTARTCARRCTCARTGGG
ATTTRCAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCA--GCATARRTGARAGGGTGAT TTTTGTAGGTAT TTCTTRTGAT TAT TGARGGGGGARRRRRR-CAGTARTCARRCTCARTGGG
ATTTRCAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCA-~GCATARRTGARAGGGTGAT TTTTGTAGGTAT TTCTTRTGAT TAT TGARGGGGGARRRRRR-CAGTARTCARRCTCARTGGG
ATTTRCAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCACAGCATARRTGA————~TGAT TTTTGTGGGTGT TTCTTRTGAT TAT TGARGGGGGGARRRRR-CAGTARTCARRCTCARTTGG
ATTTRCAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGCTCCGCCCACAGCATARRTGA-———-TGAT TTTTGTGGGTGT TTCTTRTGAT TAT TGARGGGGGGARRRRRACAGTARTCARRCTCART TG
ATTTRCAGGTGCTATGGTACCCTCTAGT TTGAGTGAGGCTCCGCCCACAGCATARRTGA-———-TGAT T TTTGTGGGTGTTTCTTRTGAT TAT TGARGGGGGGARRRR--CAGTARTCARRCTCARTTGG
ATTTRCAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGAT- GATTTTTGTRGGTATTTCTTATGAT TAT TGARGGGGGGARRRRR-CAGTARTCARRCTCART TG
ATTTACAGGTGCTATGGTACCCTCTAGTTTGAGTGAGGC Tecgecca. - goat aaatga. . . . .LGATTTTTGTaGGTaT TTCTTATGATTATTGARGGGGGEARARRa  CAGTARTCARACTCARTE GG

131 140 150 160 190 200 210 220 230 240 250 260
[

GGTATCARTATCARAGCGARTCATATACT TAGCTARTATGTGARRTARRGT TTAACTARGCTCCATGGGTAGAGT TGGAGGTARTACGTACGARGGCATGAGATGTAT TGCGTATTTCATTTCTCTACGG
GGTATCARTATCARRGCGARTCATATACTTRGCTARTATGTGARRTARRGT T TRACTARGCTCCATGGGTAGAGT TGGARGTARTACGTACGARGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGG
GGTATCARTATCARRGCGARTCATATACTTRGCTARTATGTGARRTARRGT T TRACTARGCTCCATGGGTAGAGT TGGAGGTARTACGTACGARGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGG
GGTATCARTATCARRGCGARTCATATACT TRGCTARTATGTGARRTARRGT T TAACTARGCTCCATGGGTAGAGT TGGARGTARTACGTACGARGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGG
G-TATCARTATCARRGGGARTCATATACTTRGCTARTATGTGARRTARRGT T TRACTARGC TCCATGGGTAGAGCTGGARGTARTACGTGCGARGGCATGAGATGTAT TGCGTATTTCATTTCTCTACGG
G-TRTCARTATCARRGGGARTCATATACT TRGCTARTATGTGARRTARRGT T TRACTARGCTCCATGGGTAGAGCTGGARGTARTACGTGCGARGGCATGAGATGTAT TGCGTATTTCATTTCTCTACGG
G-TRTCARTATCARRGGGARTCATATACT TRGCTARTATGTGARRTARRGT TTAACTARGCTCCATGGGTAGAGCTGGARGTARTACGTGCGARGGCATGAGATGTAT TGCGTATTTCATTTCTCTACGG
G-TATCARTATARRRGGGARTCATATACT TAGCTARARTGTGARRTARRGT T TRACTARGCTCCGTGGGTAGAGT TGGARGTARTACGTGCGARGGCATGAGATGTAT TGCGTATTTCATTTCTCTACGG
6. TRTCARTATCARRGE GARTCATATACTTRGCTARL ATGTGARRTARRGT TTRACTARGCTCCaTGGGTAGAGE TGGRAGTARTACGT¢CGARGGCATGAGATGTATTGCGTATTTCATTTCTCTACGG

%1 270 280 290 320 330 340 350 360 370 380 390
I

CATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATART TAATARGCAGCTARACARACG T TAGCAT TACGTARACATART TATGACTARGCTGCT TTTGTCCACTTGTGTTTRCACATGGARCAGGT TCATGACGGCTG
CATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATART TAATARGCAGCTARRCARACGT TRGCAT TRCGTARRCATART TATGACTARGCTGCTTTTGTCCACTTGTGTTTRCACATGGARCAGGT TCATGACGECTG
CATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATART TAATARACAGCTRRRCARACGT TRGCAT TRCGTARRCATART TATGACTARGCTGCTTTTGTCCACTTGTGTTTRCACATGGARCAGGT TCATGACGECTG
CATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATART TAATARGCAGCTRRRCARACGT TRGCAT TACGTARRCATART TATGACTARGCTGCTTTTGTCCACTTGTGTTTRCACATGGARCAGGT TCATGACGECTG
CATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATART TAATARGCAGCTARRCARACGT TRGCAT TACGTARRCATART TATGACTARGCTGCTTTTGTCCACTTGT-~T TRCACATGGARCAGGT TCATGACGGCTG
CATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATART TARTARGCAGCTARRCARRCGT TRGCAT TACGTARRCATART TATGACTARGCTGCTTTTGTCCACTTGT-~TTRCACATGGARCAGGT TCATGACGECTG
CATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTRTART TAATARGCAGCTARRCARRCGT TRGCAT TACGTARRCATART TATGACTARGCTGCTTTTGTCCACTTGT-~TTRCACATGGARCAGGT TCATGACGGCTG
CATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATART TAATARGCAGCTRRRCARACGT TRGCAT TACGTARRCATART TATGACTARGCTGCTTTTGTCCACTTGT-~TTRCACAGGGARCAGGT TCATGACGECTG
CATGCATGTTTACGCTTTTGGCTTATART TARTARGCAGCTRRRCARRCGT TRGCAT TRCGTARRCATART TRTGACTRRGCTGCTTTTGTCCACTTGT. . TTRCACAE GGARCAGGTTCATGACGGCTG

391 a0 a10 a20 as0 a0 a7 a80 a%0 500 510 520
I-

CTRRATTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCARCATTTTAGGAGACATAR-- TTRTTTATTTATTTATTTTTGARTTTTAGARTGGTTTTGATTTCARRTGATARRACTTTGTTTRATARATT
CTRRATTACTGGCTRCCCTAGTTCATTATTTCARCATTTTRGGAGACATRRCART TTATTTRTTTRTTTATTTATTTTTGARTTTTRGARTGGTTTTGATTTCARRTGATARRRCTTTGTTTRATARRTT
CTRRATTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCRRCATTTTRGGAGACATAR———~TARTTTRTTTRTTTATTTATTTTARRRTTTTRGARTGGT TTTGATTTCARRTGATARRRCTTTGTTTRRTARRTT
CTRRATTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCRRCATTTTAGGAGACATAR=—-~T——~TTRTTTATTTATTTATTTTTGARTTTTRGARTGGTTTTGATTTCARRTGATARRACTTTGTTTARTARATT
CTRRGTTACTGGCTACCCTAGTTCATTAT TTCRRCATTTTRGGAGACATRRTART TTAT TTRTTTRTTTATTT-——-TTGARTTTTRGARTGGTTTTGATTTCARRTGATARRACTTTGTTTRATARRTT
CTRRGTTACTGGCTACCCTAGTTCAT TATTTCRRCATTTTRGGAGACATRRTART TTATTTRTTTRTTTATTT----TTGARTTTTRGARTGGTTTTGATTTCARRTGATARRACTTTGTTTRATARRTT
CTRRATTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCARCATTTTRGGAGACATRRTARTTTATTTRTTTRTTTRTTTATTTTTGARTTTTRGARTGGTTTTGATTTCRRRTGATARRRCTTTGTTTRATARRTT
CTRRRTTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCRRCATTTTRAGCGACATARCART TTATTTRTTTRTTTATTT-——~TTGARTTTTAGARTGGTTTTGATTTCARRTGATARRACTTTGTTTARTARATT
CTARATTACTGGCTACCCTAGTTCATTATTTCARCATTTTAGGAGACATAR, aat TeaT TTATTTATTTATTT. . . TTGARTTTTAGARTGGTTTTGATTTCARATGATARAACTTTGTTTARTARATT

521 530 540 550 580 590 600 610 620 630 640 650
I

GARCCARCCARGTCCARRT TACAGTGACACCARGARTARGTCARAT TGAGTACT TATARTARTATAT TATAGT TTTCTGATCAGGGGTARCCTACAT TAGARATAT TTRCTART-TATCARACTCACCTT
GARCCARCCARGTCCARRT TACAGTGGCACCARGARTARGTCARRT TGAGTACT TRTARTARTATAT TATAGT TTTCTGATCAGGGGTARCCTACAT TRGARRTAT TTRCTART-TATCARRCTCACCTT
GARCCARCCARGTCCARRT TACAGTGACACCARGARTARGTCARRT TGAGTACT TRTARTARTATAT TATAGT TTTCTGATCAGGGGTARCCTACAT TRGARRTATATACTART-TRTCARRCTCACCTT
GARCCARCCARGTCCARRT TACAGTGACACCARGARTARGTCART TGAGTACT TRTARTARTATAT TRTAGT TTTCTGATCAGGGGTARCCTACAT TRGARRTAT TTRCTART-TATCARRCTCACCTT
GARCCARCCARGTCCARRT TACAGTGACACCARGARTARGTCARRT TGAGTACT TRCARTARTATAT TRGAGT TTTCTGATCAGGGGTARCCTACAT TRGARRTAT TTRCTRRGGARTCARRCTCACCTT
GARCCARCCARGTCCARRT TACAGTGACACCARGARTARGTCARRT TGAGTACT TRCARTARTATAT TAGAGT TTTCTGATCAGGGGTARCCTACAT TRGARRTAT TTRCTRRGGARTCARRCTCACCTT
GARCCARCCARGTCCARRT TACAGTGACGCCARGARTARGTCARRT TGAGTAC T TATRRTARTATAT TAGAGT TTTCTGATCAGGGGTARCCTACAT TRGARRTAT TTRCTRRGGARTCARACTCACCTT
GARCCARCCGAGTCCARRT TACAGTGACACCARGARTARGTCARRT TGAGTACTTCTARTARTATAT TRTAGT TTTCTGATCAGGGGTARCCTACAT TRGARACAT TTRCTART-TRTCARRCTCACCTT
GARCCARCCaAGTCCARRT TRCAGTGACaCCARGARTARGTCARRT TGAGTACT Tat ARTARTATAT TREAGT TTTCTGATCAGGGGTARCCTACAT TRGARREATTTRCTARE .LATCARRCTCACCTT

651 660 670 680
I

CCGCTGGAGARATTGCTTTARTCART TTTARCTCTTGTCARRAT TCTARCART TTARGTTGCTTCAT TGTTRTGGCGARGGCCTACCAT T TRGGCATART TRARART TTATCAGGCGCCC:
CCGCTGGAGARATTGCTTTARTCART TTTRACTCT-GTCARRRT TCTRACART TTARGTTGCTTCAT TGTTRTGGCGARGGCCTACCAT TTRGGCATART TRARRRT TTATCAGGCGCCC-
CCGCTGGAGARATTGCTTTARTCART TTTRACTCT-GTCARRAT TCTRRCART TTARGTTGCTTCAT TGTTRTGGCGARGGCCTACCAT TTRGGCATART TRARRRT TTATCAGGCGCCC-
CCGCTGGAGARATTGCTTTARTCART TTTRACTCT-GTCARRRT TCTRACART TTARGTTGCTTCATTGTTRTGGCGARGGCCTRCCAT TTRGGCATART TRARRRT TTATCAGGCGCCC-
CCGCTGGAGARTATGCTTTARTCART TTTRACTCT-GTCARRRT TCTRACART TTARGTTGCTTCAT TGTTRTGGCGARGGCT TRCCAT TTRGGCATART TRARRRT TTATCAGGCGCCC-
CCGCTGGAGARTATGCTTTARTCART TTTAACTCT-GTCARRAT TCTRRCART TTARGTTGCTTCAT TGTTRTGGCGARGGCT TRCCAT TTRGGCATART TRARRRT TTATCAGGCGCCC-
CCGCTGGAGARTATGCTTTARTCART TTTRACTCT-GTCARRRT TCTRRCART TTARGTTGCTTCAT TGTTRTGGCGARGGCT TRCCAT TTRGGCATART TRARRRT TTATCAGGCGCCC-
CCGCTGGAGARTATGCTTTARTCART TTTRACTCT-GTCARRRT TCTRACART TTAAGTTGCTTCATTGTTRTGGCGARGGCCTACCAT TTRGGCATART TRARRRT TTRTCAGGCGCCCGCCCACACTC
CCGCTGGAGARE ATGCTTTARTCARTTTTRACTCT GTCARRRTTCTRRCARTTTRRGTTGCTTCATTGTTRTGGCGARGGCSTRCCATTTRGGCATART TRARRRT TTRTCAGGCGCCC . . ACLETC.

710 720 730 740 750 760 770 780

78 7% 800 810
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ACATATTTTTARRRGTGTAT TTACACCTGTARRATGAT TTGAGGGTGCTAR~-
ACATATTTTTRRRRGTGTATTTRCACCTGTARRATGAT TTGAGGGTGCTAR~-

840 850 860 870 880 890 900 910
|
TRGTGTTTCATARATGCCAGCCARCGAGGT TRGATATGART TTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCARAGECTA
CAGTGTTTCATARRTGCCAGCCARCGAGGT TRGATATGART TTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCARAGECTA
ACATATTTTTARRRGTGTAT TTACACCTGTARRRTGAT TTGAGGGTGCTAR--—-CAGTGTTTCATARATGCCAGCCARCGAGGT TRGATATGART TTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCARAGECTA
ACATATTTTTARRRGTGTAT TTACACCTGTARRRTGAT TTGAGGGTGCTAR--—-CAGTGTTTCATARATGCCAGCCARCGAGGT TRGATATGART TTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCARAGECTA
ACATATTTTTARRRGTGTAT TTACACCTGTARRRTGAT TCGAGGGCGCTART TRACAGTGT TTCATARATGCCAGCCARCGAGGT TRGATATGART TTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCARGGGCTA
ACATATTTTTARRRGTGTAT TTACACCTGTARRRTGAT TCGAGGGTGCTART TAACAGTGT TTCATARATGCCAGCCARCGAGGT TRGATATGART TTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCARGGGCTA
ACATATTTTTARRRGTGTAT TTACACCTGTARRRTGAT TCGAGGGTGCTART TAACAGTGT TTCATARRTGCCAGCCARCGAGGT TRGATATGART TTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCARGGGCTA
ACATATTTTTRRCAGTGTAT TTRCACCTGTARRATGAT TTGAGGGTGCTAR--—~CAGTGTTTCATAR-TGCCAGCCARCGARGT TRGATATGART TTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCARGGGCTA
ACATATTTTTARAAGTGTATTTRCACCTGTARRRTGAT TEGAGGGEGCTAR. . . .CAGTGTTTCATARATGCCAGCCARCGAGTTRGATATGART TTGACGATGTGTATGCTCCAGATAGCARZGECTA

a1 %0 930 940
i-

TACTCTCGGTGTARGAGAGATTTTTTTTAARRR:
TRCTCTCGGTGTARGAGAGATTTTTTTTAARA~-

960 970 980 990 1000 1010 1020 1030 1040

s - |
—TCTGTARTAGAT TTTGCCARGAGGATARCAGCCARCT TGATCCAGCT TTAT TTCTTRCCARRRTARRRT TGACAGATAGAR
-~ TCTATARTAGAT TTTGCCARGAGGATARCAGCCARCTTGATCCAGCTTTATTTCTTRCCARRRTARRRT TGACAGATAGAR
TRCTCTCGGTGTARGAGAGATTTTTTTTAARRR: —TCTGTGATAGAT TTTGCCARGAGGATARCAGCCARCTTGATCCAGCTTTAT TTCTTRCCARRRTARRRT TGACAGATAGAR
TRCTCTCGGTGTARGAGAGATTTTTTTTAARRR: —~ARRRATCTGTARTAGAT TTTGCCARGAGGATARCAGCCARCTTGATCCAGCTTTATTTCTTRCCARRRTARRRT TGACAGATAGAR
TRCTCTCGGTGTARGAGAGAT TTTTTTTTTRARRRRRRRARTCTATRRRTCTATARTAGAT TTTGCCCAGAGGATARCAGCCARCTTGATCCAGCTTTAT TTCTTRCCARRRTARRRT TGACAGATAGAR
TRCTCTCGGTGTRRGAGAGAT TTTTTTTTTRRRRRRRRRR-TCTATARRTCTATARTAGAT TTTGCCCAGAGGATARCAGCCARCTTGATCCAGCTTTATTTCTTRCCARRRTARRRT TGACAGATAGAR
TRCTCTCGGTGTARGAGAGATTTTTTTTT~- —~ATARRTCTATARTAGAT TTTGCCCAGAGGATARCAGCCARCTTGATCCAGCTTTATTTCTTRCCARRRTARRRT TGACAGATAGAR
TRCTCTCAGTGTARGAGAGAT TTTTTTTTRARARRRARR~~TCTRTARRTCTRTARTAGATTTTGCC- —ARCTTGATCCAGCTTTATTTCTTACCARRRTARRRT TGATAGAT TGAR
TACTCTCEGTGTARGAGAGATTTTTTT Tt aaaaaaaaaa. - bobALAAATC TaTARTAGATTTTGCC , agaggat.aacagecARCTTGATCCAGC TTTATTTCTTACCARARTARART TGACAGATGAR
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ARATACAGARACACART TGGARGGARGCA----ARAGAC T CTACATGGCARARAGGCARACTARTAGARGTGCCCACARGT TTTGCAT TCTTRARGGGGTARARGAG—~TCT TRARATARCTARACACCA
ARRTACAGARRCACART TGGARGGATGCA~-—-ARAGACTCTACATGGCARRRRAGCARAC TARTAGARGTGCCCACARGT TTTGCAT TCTTRARGGGGTARRRGAG~~TCT TRARRTRRCTARRCACCA
AGATACAGARRCACART TGGARGGATGCA~—--ARRGACTCTACATGGCARRRAGGCARACTARTAGARGTGCCCACARGT TTTGCAT TCTTARRG: ~TCTTRRRRTARCTARRCARCA
AGATACAGARACACART TGGARGGAGGCA----ARRGACTCTACATGGCARRRRGGCARACTARTAGARGTGCCCACARGT TTTGCATTCTTAARG: TCTTRRRRTARCTARRCARCA
AGATACAGARCCACART TGGARGGATGCA~——-ARRGACTCTACATGGCARRRRGGCARRCTARTAGARGTGCCCACARGT TTTGCATTCTTAAR- —~ATARCTARACAR~-
AGATACAGARACACART TGGARGGATGCA~——-ARRGACTCTACATGGCARRRRGGCARRCTARTAGARGTGCCCACARGT TTTGCATTCTTARR: —ATARCTARRCARCA
AGATACAGARRCACART TGGARGGATGCA-—--ARRGACTCTACATGGCARRRRGGCARACTARTAGARGTGCCCACARGT TTTGCATTCTTARRG: —TCTTRRRRTARCTARRCARCA
AGATACAGARRCACART TGGARGGATGCAGAT TRRRGAC TCTACATGGCARRRGGGCARACTARTAGARGTGCCCACARGCT TTGCAT TCTTRARGGGGTARARGAGAGTC T TRARRTRACTARRARACA
AgATACAGARACACART TGGARGGAE GCA. . . .ARRGACTCTACATGGCARRRAGGCARRCTARTAGARGTGCCCACARGE TTTGCATTCTTARR ... . . - agag. . Lokt aaaRTAACTARRCAaca
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ATTTTTATACACTACGGCAT TAGCARCTARGTGAGGAT TRATACTCTTTTTTTTT-————-ARATAT TCARACT TTGGGTGTGCACARGTATGARRTGATTTTCTTTTRRATATTTAGATGTTGACCCAR
ATTTTTATACACTACGGCAT TRGCARCTARGTGAGGAT TRRTACTCTTTTTTTTTT-----ARRTAT TCARRT TTTGGGTGTGCACARGTATGARRTGAT TTTCTTTTRARTATTTRGATGTTGACCCAR
ATTTTCATACACTACGGCAT TRGCARCTARGTGAGGAT TRRTACTCTTTTTTTTTTTTTTTARRTATTCARRT TTTGGGTGTGCGCARGTATGARRTGATTTTCTTTTRARTATTTAGATGTTGACCCAR
ATTTTTATACACTACGGCAT TRGCARCTARGTGAGGAT TRRTACTCTTTTTTTTT~-----ARRTAT TCARRT TTTGGGTGTGCACARGTATGARRTGAT TTTCTTTTRRRTATTTRGATGTTGACCCAR
—TTTTTATACACTACGGCAT TRGCARCTARGTGAGGAT TRRTACTCTTTTTTTTTTTTTTTRRRTAT TCARRT TTTGGGTGTGCACARGTATGARRTGAT TTTCTTTTRRRTATTTRGATGTTGACCCAR
ATTTTTATACACTACGGCAT TRGCARCTARGTGAGGAT TRATACTCTTTTTTTATARAAR-ARRTAT TCARRT TTTGGGTGTGCACARGTATGARRTGAT TTTCTTTTRRRTATTTRGATGTTGACCCAR
ATTTTCATACACTACGGCAT TRGCARCTARGTGAGGAT TRATACTCTTTTTTTTAAAAR--ARRTAT TCARRT TTTGGGTGTGCACARGTATGARRTGAT TTTCTTTTRARTATTTRGATGTTGACCCAR
ATTTTTRTACACTACGGCAT TRGCARCTARGTGAGGAT TRATACTCTTTTTTTTTTT-——~TRATATTCARRT TTTGGGTGTGCACARGTATGARRTGAT TTTCTTTTRARTATTTRGATGTTGACCCAR
aTTTTATACACTACGGCATTRGCARCTRRGTGAGGATTRATACTCTTTTTTTEEE ... .. aARTATTCARRTTTTGGGTGTGCACARGTATGARRTGATTTTCTTTTRRRTATTTRGATGTTGACCCAR
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I~ - - - - - —s-

GCCACTARTTTTARATTCARATAT TCATARCATGGCATCATARAT T TGAT TTTARRAGGARTCARTARRT TTTTACTTGTARRTATCGTCARCTTTTTTTTT-ARTGARTGCARRRGCT TTAT TAAGAGG
GCCACTARTTTTARRTTCARRTAT TCATARCATGGCATCATARRT TTGAT TTTARRRGGARTCARTARRT TTTTGCTTGTARRTATCGTCARCTTTTTTTTT-ARTGARTGCARRRGCTTTAT TRAGAGG
GCCACTARTTTTARRTTCARRTAT TCATARCATGGCATCATARRT TTGAT TTTARRRGGARTCARTARRT TTTTGCTTGTARRTATCGTCARCTTTTTTTTTTRATGARTGCARRRGCTTTAT TRAGAGG
GCCACTARTTTTARRTTCARRTAT TCATARCATGGCATCATARRT TTGAT TTTRRRAGGARTCARTARRT TTTTACTTGTARRTATCGTCARCTTTTTTTTTTRATGARTGCARRRGCTTTAT TRAGAGG
GCCACTARTTTTARRTTCARRTAT TCATARCATGGCATCATARRT TTGAT TTTARRRGGARTCARTARRT TTTTGCTTGTARRTATCGTCARCTTTTTTTTTTRATGARTGCARRRGCTTTAT TRAGAAG
GCCACTARTTTTARRTTCARRTAT TCATARCATGGCATCATARRT TTGAT TTTRARAAGARTCARTARRT TTTTGCTTGTRRRTATCGTCARCTTTTTTTTT-ARTGARTGCARRRGCTTTAT TRAGARG
GCCACTARTTTTARRTTCARRTAT TCATARCATGGCATCATARRT TTGAT TTTRRRAGGARTCARTARRT TTTTGCTTATARRTATCGTCARCTTTTTTTTA-ARTGARTGCARRRGCTTTAT TRAGARG
GCCACTARTTTTARRTTCARRTAT TCATARCATGGCATCATARRT TTGAT TTTRRRRGGARTCARTARRT TTTTGCTTGTARRTATCGTCARCTTTTTTTTT-ARTGGATACARRRGT TTTAT TRAARAG
GCCACTARTTTTARATTCARATATTCATARCATGGCATCATARAT TTGAT TTTARAREGARTCARTARRT TTTTeC TTgTARRTATCGTCARCTTTTTTTTE . ARTGARTECARAAGCTTTATTARGAAG
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ARRRRGARCT TATAGAGAGTARATATCGTCARRT TTGTARRGTARTAT T TRARACARATARRCT TATGATCTCGTCARCARCT TTTTATGGGT TGATCCGTATCTCTTTTICTTRACTCTARGGTGGAGE
ARRRRGARC T TATAGAGAGTARRTATCGTCARRT TTGTARRGTARTAT T TRRRACARRTARRCT TRTGATCTCGTCARCARCTTTTTGTGGGT TGATCCGTATCTCTTTTTCTTRACTCTARGGTGGAGE
ARRRRGARCT TATAGAGAGTARRTATCGTCARRT TTGTARRGTARTAT T TRRRRCARRTARRCT TRTGATCTCGTCARCARCTTTTTGTGGGT TGATCCGCATCTCTTTTTCTTRACTCTARGETGGAGE
ARRRRGARC T TATAGAGAGTARRTATCGTCARRT TTGTARRGTARTAT T TRRRRCARRTARRCT TRTGATCTCGTCARCARCTTTTTGTGGGT TGATCCGTATCTCTTTTTCTTRACTCTRAGETGGAGE
ARRRRGARCCTATAGTGAGTARRTATCGTCARRT TTGTARRGTARTAT TTARRATARRTARRCT TRTGACCTCGTTRACARCTTTTTGTGGGT TGATCAGTATCTCTGICTCTTRACTCTARGGTGGAGE
ARRRRGARCCTATAGAGAGTARRTATCGTCARRT TTGTARRGTARTAT TTARRRTARRTARRCT TRTGACCTCGTTRACARCT TTTTGTGGGT TGATCAGTATCTCTTTCTCTTRACTCTAAGGTGGAGE
ARRRRGARCT TATAGAGAGTARRTATCGTCARRT TTGTARRGTARTAT T TRRRRCARRTARRCT TATTACT TCGTCARCARCTTTTTGTGGGT TGATCAGTATCTCTTTCTCTTRACTCTAAGGTGGAGE
ARRRRGARCT TATAGAGAGTARRTATCGTCARRT TTGTARRGTARTAT TTARRRCARRTARRCT TRTGACTICGTCARCARCTTTTTGTGGGT TGATTAGTATCTCTTTCTCTTRACTCTARGETGGAGE
ARARAGARCE TATAGAGAGTARATATCGTCARRT TTGTARAGTARTAT TTARARCARRTARRAC TTATACCTCGTCARCARCTTTTTGTGGGTTGATCaGTATCTCTE TCTCTTARCTCTARGGTGGAGE

1561 1570 1580 1590 1600 1610 1620 1630 1640 1650 1660 1670 1680 1690
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GTTTGARTCATTTTAGTGATTRCGGGAT AT TAAGCT TTGATGGTATAT T TRARRRRATARRRATARRTRARRRT TATGACARRRGATGTCATATACATATCARTAGAT TTCAGTTRTGATTTCARTTTTC
GTTTGARTCATTTTAGTGATTRCGGGAT TR TRAGCTTTGATGGTATAT TTRARRRRATRARRAT TRARTARRRT TATGACARRRGATGTCATATACATATCARTAGAT TTCAGTTRTGATTTCARTTTTC
GTTTGARTCATTTTAGTGATTRCGGGAT TR TRAGCTTTGATGGTATAT TTRARRRRRTARRRATRARRTRRRRT TATGACARRRGATGTCATATACATATCARTAGAT TTCAGTTRTGATTTCARTTTTC
GTTTGARTCATTTTAGTGATTRCGGGAT TR TRAGCTTTGATGGTATAT TTRARRRRRTRARRAT TRARTARRRT TATGACARRRGATGTCATATACATATCARTAGAT TTCAGTTRTGATTTCRRTTTTC
GTTTGARTCATTTTAGTGATTRCGGGAT TR TRAGCTTTGATGGTATAT TTRARRRRRTARRRATRRRTRRRRT TATGACARRRGATGTCATATACATATCARTAGAT TTCAGTTRTGATTTCATTTTTC
GTTTGARTCATTTTRGTGATTRCGGGAT TR TRAGCTTTGATGGTATAT TTRRRRRRRTARRRATRARRTRRRRT TATGACARRRGATGTCATATACATATCARTAGAT TTCAGTTRTGATTTCRRTTTTC
GTTTGARTCATTTTAGTGATTRCGGGAT TR TRAGCTTTGATGGTATAT TARRRRRRRTARRRATRARRTRRRRT TATGACARRRGATGTCATATACATATCARTAGAT TTCAGTTRTGATTTCARTTTTC
GTTTGARTCATTTTAGTGATTRCGGGAT TR TRAGCTTTGATGGTATAT TTRARRRRRTARRRRTARRTARRRT TATGACARRRGATGTCATATACATATCARTAGAT TTCAGTTRTGATTTCARTTTTC
GTTTGARTCATTTTRGTGATTRCGGGAT TATTRAGCTTTGATGGTATAT Te ARRRRRRTARRRTARRTRARARRT TATGACARRRGATGTCATATACATATCARTAGAT TTCAGTTRTGATTTCRATTTTC
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CACCACATTTTGACARATARACTGCCTTGTACAT TRRRCARATAT TTRATGT TTTTCAT TTGART TAARTATARRRTGARRRTAGAT TACT TCAGGAGARTARACTCAGTGARCT TTGATGAGAGAGAGA
CACCACATTTTGACARRTARRCTGCCTTGTACAT TRRRCARRTAT TTRATGT TTTTCAT TTGART TRRRTATRARRRTGARRRTAGAT TACT TCAGGAGARTARRCTCAGTGARCT TTGATGAGAGAGAGA
CACCACATTTTGACARRTARRCTGCCTTGTACAT TRRRCARRTAT TTRATGT TTTTCAT TTGART TRRRTATRARRRTGARRRTAGAT TACT TCAGGAGARTARRCTCAGTGARCT TTGATGAGAGAGAGA
CACCACATTTTGACARRTARRCTGCCTTGTACAT TRRRCARRTAT TTRATGT TTTTCAT TTGART TRRRTATRARRRTGARRRTAGAT TACT TCAGGAGARTARRCTCAGTGARCT TTGATGAGAGAGAGA
CACCACATTTTGACARRTARRCTGCCTTGTACAT TRRRCARRTAT TTRATGT TTTTCAT TTGART TRRRTATRARRRTGARRRTAGAT TACT TCAGGAGARTARRCTCAGTGARCT TTGATGAGAGAGAGA
CACCACATTTTGACARRTARRCTGCCTTGTACAT TRRRCARRTAT TTRATGT TTTTCAT TTGART TRRRTATRARRRTGARRRTAGAT TACT TCAGGAGARTARRCTCAGTGARCT TTGATGAGAGAGAGA
CACCACATTTTGACARRTARRCTGCCTTGTACAT TRRRCARRTAT TTRRTGT TTTTCAT TTGART TRRRTATRRRRTGARRRTAGAT TACT TCAGGAGARTARRCTCAGTGARCT TTGATGAGAGAGAGA
CACCACATTTTGACARRTARRCTGCCTTGCACAT TRRRCARRTAT TTRATGT TTTTCAT TTGART TRRATATRARRRAGARRRTAGAT TACT TCAGGAGARTARRCTCAGTGARCT TTGATGAGAGAGAGA
CACCACATTTTGACARRTARRCTGCCTTGEACATTRARCARRTAT TTRATGT TTTTCAT TTGART TRARTATRRRRL GARRRTAGAT TACT TCAGGAGARTARRCTCAGTGARCT TTGATGAGAGAGAGA

1821 1830 1840 1850 1860 1870 1880 1890 1300 1910 1920 1930 1340 1950
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ATCARTGART TARRRRRTARTART TTTACGTGGART TTTTTAGATATTTTAGCART TTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCAT TCGART TCATGGCATGARTCTTGTGGCCATCT
ATCARTGART TRARRRRTARTART TTTACGTGGART TTTTTRGATATTTTAGCART TTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGART TCATGGCATGARTCTTGTGECCATCT
ATCARTGART TRARRRRTARTART TTTACGTGGART TTTTTRGATATTTTAGCART TTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCAT TCGART TCATGGCATGARTCTTGTGRTCATCT
ATCARTGART TRARRRRTARTART TTTACGTGGART TTTTTAGATATTTTAGCART TTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCAT TCGART TCATGGCATGARTCTTGTGETCATCT
ATCARTGART TRARRRRTARTART TTTACGTGGART TTTTTRGATATTTTAGCART TTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGART TCATGGCATGARTCTTGTGECCATCT
ATCARTGART TRARRRRTARTART TTTACGTGGART TTTTTRGATATTTTAGCART TTTTGTGGATACCCTCCTTCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGART TCATGGCATGARTCTTGTGECCATCT
ARG T T AR AT AR T TTACGTGGART T TTTTAGATATITTAGCANTITTTGTGOATACCCTCL TTCTTTATTTTCTATATAGGGGCATTCGARTTCATGGCATGARTCTTGTGRCCATCT
ATCARTGART TRARRRRTARTART TTTACGTGGART TTTTTRGATATTTTGGCART TTTTGTGGATACCCTCCTT——~TATTTTCTATATAGGGGCATTCGART TCATGGCATGARTCTTGT-
ATCRATGRATTARARARTARTAATTTTACGTGGARTTTTTTRGATATTT TaGCARTTTTTGTGGATACCCTCCT Tt TRTTTTCTRTATAGGGGCATTCGART TCATGGCATGAATC T T Tggooatet.
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TTTCTCTCTCTTTARATAT T TGAT TTRACT TTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCAT TRARAGT TTTCAGTCAGT TGGGAGTCTGARRRTTTTCTTATTATCTCARATG
TTTCTCTCTCTTTRRRTCTTTGATTTRRCTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCAT TRRRRGTCT TCAGTCAGT TGGGAGTCTGARRRTTTTCTTRTTRTCTCARRTG
TTTCTCTCTCTTTRRATCTTTGATTTRRCTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCAT TRRRRGTCTTCAGTCAGT TGGGAGTCTGARRRT TTTCTTRTTRTCTCARATG
TTTCTCTCTCTTTRRATCTTTGATTTRACTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCAT TRARRGTCTTCAGTCAGT TGGGAGTCTGARRRTTTTCTTRTTRTCTCARATG
TTTCTCTCTCCTTRRATCTTTGAT TTRRCTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCAT TRRRRGTCTTCAGTCAGT TGGGAGTCTGARRRTTTTCTTRTTRTCTCARRTG
TTTCTCTCTCCTTRRRTCTTTGAT TTRRCTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCAT TRARRGTCTTCAGTCAGT TGGGAGTCTGARRRTTTTCTTRTTRTCTCARATG
TITCTCTCTCTTTRRRTCTTTGAT TTRRCTTTCTATATATATAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATACTCATACTCCAT TRRRRGTCTTCAGTCAGT TGGGAGTCTGARRRTTTTCTTRTTRTCTCARATG
—CTTTGATTTARCTTTCTATATATAGAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATTCTCATACTCCAT TRARAGTCTTCAGTCAGT TGGGAGTCTGARRRTTTTCTTRTTRTCTCARATG
Ettototote.taaat CTTTGATTTRRCTTTCTATATATALAGAGAGAGGGTGGTGTCCTTGATaCTCATACTCCATTRARRGTCTTCAGTCAGTTGGGAGTCTGARRRTTTTCTTRTTRTCTCARATG





