Figure 6. Sequence containing a serine-rich repeat in a vitellogenin-like contig

1 agggcctcgtgccgaaaattcggecacgaaaggcacgctaccancttttgacaacaaaacc 60
1R A S CRKUF G TKGTULPTIFDNIKT 20

61 tacccccttcacatgcaacaaaacaactggtacgtcctcatgacctacgtcaacaggaac 120
21 Y P L H M Q Q NNWY VL M TY V N RN 40

121 aactactacaacaaccaatacaacagctactttcaaggaaacaataagaaccaatacagc 180
4N Y Y NN QY NS Y FOQGNNZKNU QY S 60

181 tacagagactacaaccaaaagagattctacactaccgtctatgctagacaaaatagcaac 240
61 Y R DY NQ KR FY TTUVY ARQNSN 80

241 ggccaaaaggaattgaaaattgtcctgaacaacggagaatacgaaatcttcatgcaacca 300

81 G Q K E L K1 VLNNGEYETI FMZQFP 100
301 gcctcctctcaagccggtctccacagctctaactccggaaagaacaacgctgccatcaag 360
1001A S S Q A G L H S S NS G KNNAA AT K 120
361 gtcttcatcaacaaacaagaacaacaattcaacgacaagcaattcactgacttccacgga 420
122v F I N K Q E Q Q F ND K Q F T D F H G 140
421 cacaatggaaagatctacgctcaattctacgctcttcctgatggtgctatccgcttcttc 480
141 H N G K 1 Y A Q F Y AL PDGAI R F F 160
481 gctccccaatctggacttcaagccatctatgatggagctcgcatcaagattcaagctgecc 540
161 A P Q S G L Q Al YDGARTI1IK 1T Q A A 180

541 aaccaatacagaggtgctgtccgtggtatgtgcggaacctactccaaccaatacgctgac 600
181N Q YR G AV RGMOCGTY S NQY A D 200

601 gacttcaccgcccctcaaaactgtgtctacaagaacccagaagacttcgctgccgtctac 660
200D F T AP QNICVY KNWPETDFAA AWV Y 22

661 gctgtcattgactcttcttccccctctcaagtgaaatcccagaaggaacgcgctcagcaa 720
221 A V 1 D S S S P S QV K S Q KER A Q Q 240

721 aacttctgtgcccacaagaacaaccaattcggaaactacgttagccgcagcgacgecgga 780
241 N F C A H K NN Q F G NY V SR S D A G 260

781 tacggatacaaatacaacaacaacgacaaatactacgaatccgcctacaagaacaccaaa 840
261 Y G Y K Y NNND K Y Y E S A Y KN T K 280

841 tactacgacccctccaactcccagtacaacaagtactacaagaacaacaagtacgccaag 900
281Y Y D P S N S Q YN K Y Y KNNIK Y A K 300

901 gaccaggactcctcctactccagcagcagctcttcatctagcgactctagcagcagctca 960
300D Q DS SY SSSSSSSSD S S S S s 32

961 tccagtgactccagcagcagctcctcttcttcctcctccagctcatccagctctagcage 1020
321S S D S S S S S S S S S S S S S s s s s 340

1021 gactccagctcttcccagtccaacgacaacaaccgcaacaacaacaaccgcaacaacaac 1080
31D S S S S Q S ND NN RNNNNIRNNN 360

1081 aaccgacaacaacaacaacaacaaccgcaacaacaacaacaaccgcaacaacagcaacaa 1140
361N R Q Q Q Q Q Q P Q Q Q QQ P Q Q Q Q Q 380

1141 caacaacaaccgcaacaacaaccgcaacaacaaccgcaacaacagcaacaacaacaacag 1200
3810 Q Q PQ Q QP QQ QP QQQQ Q Q Q Q 400

1201 cagcagccaagaagccagttacgaacagagaaaccaaaacggaccctctatccgcaaact 1260
401Q Q P R S Q L R T E K P KR T L Y P Q T 420

1261 gtaccgtgccatcaaccaaggagacgacatgtgcttcaccatcaacgctatcccaacttg 1320
421V P C H Q P R RRHVLHHIOQRY P N L 440

1321 cagatacccagccaagcccgttggaagcgccaagaaaatggttgacttctactgtgctcc 1380

441Q I P S Q A RWKRQENG™*1L1LULULCS 5
1381 caaatccagctctgaagctcaacacttcagcaaattgattgccaagggtgctgctcccag 1440
60 I Q L *sS S TLQ Q I DCOQGCZC S Q 15

1441 ccaattgtctctcaagaaaccaaaccaaaagttcgaagtgaacattcccgaatactgtgt 1500
6P 1 V S Q E T K P KV R S EH SR 1 L C 35



