>c759450_g1
Gene:
CAGAAAATCAATTCTCCACAACTCTCTTTCATAACGTTTTCTTTCTCTCCATATTTTTAATTTCTTTCCTTCAATTTTCCTCTCTAAAACATTTGTATTAACAAAATGGAAACTGCAACCATTACCAACAACTTTAACGGTGGTTCATTCTGTTTGAAGAATAGTACTATCAATGCTAGTGATCCATTGAATTGGGGTGTGGCTGCGGAGTCAATGAAGGGGAGTCACCTAGATGAGGTGAAGCGGATGGTGGAGGAGTACCGGACACCGGTGGTCAGGCTCGGTGGGGAGACGTTGACAATCTCGCAGGTGGCTGCGATCGCCGGAGCATACGATGATGGTGTGAGGGTGGAGCTGTCGGAATCTGCAAGGGCTGGTGTTAAGGCTAGTAGTGACTGGGTGATGAACAGTATGAACAATGGCACTGACAGTTACGGTGTTACCACCGGCTTCGGTGCTACCTCTCACCGCCGAACTAAACAAGGTGGCGCTTTGCAGAAAGAACTAATCAGATTTTTAAATGCCGGAATATTTGGCAATGGGACAGAGTCAAGCCACACGCTACCACAAACCGCAACAAGAGCAGCCATGTTAGTGAGAATCAACACACTTCTCCAAGGCTACTCAGGCATTAGATTTGAAATCTTAGAGGCCATAACCAAGCTTCTCAACAACAATATCACCCCATGTTTACCACTTCGTGGTACAATCACAGCTTCAGGAGATTTGGTCCCTCTTTCTTACATTGCTGGTTTGCTTACTGGTAGGCCAAACTCCAAAGCTGTTGGACCCTCTGGAGAGGTACTCAATGCAAAGGAAGCTTTTCAATTAGCCGGAATCAATGATGGTTTCTTTGAATTGCAGCCCAAAGAAGGCCTTGCACTTGTCAATGGCACTGCAGTTGGTTCTGCCTTAGCTTCTATCGTTCTCTTTGATGCTAACATATTGGTTGTCTTGTCTGAAGTTCTATCAGCTATATTTGCTGAAGTCATGCAAGGAAAACCAGAATTTACTGACCATTTGACACACAAGTTGAAGCACCACCCTGGTCAAATTGAAGCCGCTGCTATTATGGAACATATTTTGGATGGAAGTTCTTATGTCAAAGCAGATAAGAAGCTGCATGAGATGGATCCTTTACAGAAGCCAAAACAAGATAGATATGCACTTAGAACATCGCCACAATGGCTTGGTCCTCTTATTGAAGTCATTAGATTCTCTACCAAGTCAATTGAGAGAGAGATTAACTCTGTCAATGACAACCCTTTGATTGATGTTTCAAGAAACAAGGCCCTACATGGTGGAAACTTCCAAGGAACACCTATTGGAGTCTCCATGGACAACACACGTTTGGCACTTGCAGCAATTGGAAAGCTCATGTTTGCTCAATTCTCTGAGCTTGTTAATGACTTTTACAACAATGGGTTGCCTTCAAATCTCTCTGCTAGTAGAAATCCCAGCTTGGATTATGGTTTCAAGGGAGCTGAAATTGCCATGGCGTCTTATTGTTCCGAGCTACAATATCTTGCAAATCCCGTCACAACTCATGTTCAAAGTGCTGAGCAGCATAACCAAGATGTGAATTCTTTGGGCTTGATTTCATCTAGGAAAACATATGAAGCCATTGAGATCCTTAAGTTAATGTCTTCCACATTTTTGATTGCACTTTGCCAAGCAATTGACTTGAGGCATTTGGAGGAGAACTTGAAAAGCTCAGTAAAGGACTGTGTAAGCCAAGTTGCCAAGAGGACCCTTACCATAGGTTTCAATGGAGAACTCCATCCTTCAAGGTTTTGTGAAAAAGATTTGTTGAAAGTGGTTGAAAGGGAACACGTGTTTGCCTATATTGATGACGCATGCAGTGCTACATACCCATTGATGCAAAAGCTAAGGCAAGTGCTTGTTGACCATGCATTAGTAAATGGTGAAAGTGAGAAGAACTTGAACACATCAATCTTCCAAAAGATTTCTACTTTTGAGGATGAGTTGAAGACCCTTTTACCAAAGGAGGTTGAAAGTACAAGGATTGCATATGAGAGTGGCAATTCACCAATTCCAAACAAGATCAATGGGTGCAGATCATACCCACTTTATAAGTTTGTGAGAGAGGAGTTGGGGACTGGTTTGCTAACTGGAGAAAATGTCATATCACCTGGTGAAGAATTTGACAAACTATTCACAGCTATGTGTCAAGGCAAAATCATTGATCCTCTTTTGGAATGTCTTGGGGAGTGGAACGGTGCCCCTCTTCCGATTTGTTAATTTTATCATTATTTTAGAAATATTTTATTGTATTTATACAAAGTACACCGATAATCATTTG
CDS:
QKINSPQLSFITFSFSPYF-FLSFNFPL-NICINKMETATITNNFNGGSFCLKNSTINASDPLNWGVAAESMKGSHLDEVKRMVEEYRTPVVRLGGETLTISQVAAIAGAYDDGVRVELSESARAGVKASSDWVMNSMNNGTDSYGVTTGFGATSHRRTKQGGALQKELIRFLNAGIFGNGTESSHTLPQTATRAAMLVRINTLLQGYSGIRFEILEAITKLLNNNITPCLPLRGTITASGDLVPLSYIAGLLTGRPNSKAVGPSGEVLNAKEAFQLAGINDGFFELQPKEGLALVNGTAVGSALASIVLFDANILVVLSEVLSAIFAEVMQGKPEFTDHLTHKLKHHPGQIEAAAIMEHILDGSSYVKADKKLHEMDPLQKPKQDRYALRTSPQWLGPLIEVIRFSTKSIEREINSVNDNPLIDVSRNKALHGGNFQGTPIGVSMDNTRLALAAIGKLMFAQFSELVNDFYNNGLPSNLSASRNPSLDYGFKGAEIAMASYCSELQYLANPVTTHVQSAEQHNQDVNSLGLISSRKTYEAIEILKLMSSTFLIALCQAIDLRHLEENLKSSVKDCVSQVAKRTLTIGFNGELHPSRFCEKDLLKVVEREHVFAYIDDACSATYPLMQKLRQVLVDHALVNGESEKNLNTSIFQKISTFEDELKTLLPKEVESTRIAYESGNSPIPNKINGCRSYPLYKFVREELGTGLLTGENVISPGEEFDKLFTAMCQGKIIDPLLECLGEWNGAPLPIC-FYHYFRNILLYLYKVHR-SF

>c831948_g1
Gene:
ACAACAACACACCACACACAAATCCCTAATTCCCCATTCTATCCTTCACATTCCACGATGGATCTCCTCCTCTTAGAGAAGATCCTAACCGCTCTCTTCGCAACCGCAGTAGTTGCCATTGCCGTCGCGAAACTTCGTGGCAAGCGTTTCAAGCTTCCGCCGGGGCCTCTCCCGGTGCCAATCTTCGGTAACTGGCTCCAAGTAGGCGATGATCTCAACCACCGAAACCTCACCGATTTAGCAAAGAAATTCGGCGATATCTTCCTCCTCCGCATGGGACAGCGTAATCTGGTGGTAGTTTCCTCGCCGGAGCTTGCTAAAGAAGTGCTCCACACACAAGGTGTGGAGTTCGGCTCCCGAACGCGCAACGTCGTCTTCGACATTTTCACCGGAAAGGGACAAGACATGGTGTTCACTGTTTACGGCGAACACTGGCGGAAGATGCGGCGGATCATGACGGTGCCGTTCTTCACTAATAAGGTTGTGCAGCAGTACCGCTTTGGTTGGGAAGACGAAGCGGCCAGCGTCGTTGAGGATGTGCGGCGGAACCCTGAGTCGGCGACTAACGGCATCGTTTTACGGAAACGGTTGCAGATGCTGATGTATAACAATATGTACAGGATTATGTTCGATAGAAGGTTCGAAAATGAGGATGATCCTTTGTTCGAGAAGCTTAAGGTTTTAAACGGTGAGAGGAGCCGTTTGGCTCAGAGCTTTGATTATAACTACGGTGATTTTATCCCTATTTTGAGACCTTTCTTGCGAGGCTATTTGAAGATCTGTAAGGAAGTTAAGGAACGCAGGTTGCAACTCTTCAAGGATTATTTCGTTGAAGACAGAAAGAATATTGGAAGTACAAAGAGAACTGATAATGAAGGACTCAAGTGTGCGATCGATCATATTTTGGATGCCCAGAAGAAGGGCGAGATCAGCGAGGACAATGTTCTTTACATTGTTGAGAATATTAACGTTGCTGCAATAGAGACAACTCTGTGGTCAATTGAATGGGGCATTGCAGAGCTTGTGAACCACCCAGAGATCCAGAAGAAGGTCCGGGAAGAGATTGACAGAGTTCTTGGACCTGGTCACCAAGTGACAGAGCCAGATACTCACAAGCTCCCTTACCTGCAAGCTGTGATCAAGGAAACACTCCGCCTTCGAATGGCGATTCCACTTCTTGTTCCACACATGAACCTTCACGATGCAAAGCTTGGTGGTTTTGACATTCCAGCTGAAAGCAAGATCTTGGTCAATGCATGGTGGCTTGCCAACAACCCTGCTCACTGGAAAAACCCTGAGCAGTTCAGGCCTGAGAGGTTCTTGGAGGAAGAGTCCAAAGTAGAAGCCAATGGGAATGACTTTAGGTACCTTCCCTTCGGTGTTGGAAGAAGGAGCTGCCCTGGAATTATTCTTGCATTGCCTATACTTGGTATCACTTTGGGTCGTTTGGTCCAAAATTTGAGCTATTGCCTCCTCCAGGACAGTCCAAGCTTGATACTACTGAGAAAGGAGGGCAGTTTAGTTTGCATATACTGAAACATTCTACCATCGTCTTAAAGCCAAGATCATTTTAGTCTTCAGAATAAATGAATCCCTTTATTCTTTTAGCGTATTTCTGTATCTTATCAATGTTGTGACTGTTTCAAAATGGGGATGTCGTAGAAGTGTCAGCTTGGCCTGCCTATGCATACGGGTGCACTATTATTCTGTGCATGTCTTGCTGTAAATTGCTCAACTAGAAATGTTGGCTTTGTGGAAATCTTGAAATAAAGTCCATGCTATGCTCCCTATCTTGTTATTGCAATATTGTACTATCAATTATCATCATCTTAGCTTAGCCTTTAGGTATTTGATTAACTTGATCGAAAGCCAATATAAGGTAGGCAATGAAGATCACGAGATCAGCCAAATAAAGCTCTTTGCAAGTCCAAAAGGTTGATCTCAAATGGGAATTTTTCACAAGCATCTCAAAAGCAAACTTCACCTATAT
CDS:
TTTHHTQIPNSPFYPSHSTMDLLLLEKILTALFATAVVAIAVAKLRGKRFKLPPGPLPVPIFGNWLQVGDDLNHRNLTDLAKKFGDIFLLRMGQRNLVVVSSPELAKEVLHTQGVEFGSRTRNVVFDIFTGKGQDMVFTVYGEHWRKMRRIMTVPFFTNKVVQQYRFGWEDEAASVVEDVRRNPESATNGIVLRKRLQMLMYNNMYRIMFDRRFENEDDPLFEKLKVLNGERSRLAQSFDYNYGDFIPILRPFLRGYLKICKEVKERRLQLFKDYFVEDRKNIGSTKRTDNEGLKCAIDHILDAQKKGEISEDNVLYIVENINVAAIETTLWSIEWGIAELVNHPEIQKKVREEIDRVLGPGHQVTEPDTHKLPYLQAVIKETLRLRMAIPLLVPHMNLHDAKLGGFDIPAESKILVNAWWLANNPAHWKNPEQFRPERFLEEESKVEANGNDFRYLPFGVGRRSCPGIILALPILGITLGRLVQNLSYCLLQDSPSLILLRKEGSLVCIY-NILPSS-SQDHFSLQNK-IPLFF-RISVSYQCCDCFKMGMS-KCQLGLPMHTGALLFCACLAVNCSTRNVGFVEILK-SPCYAPYLVIAILYYQLSSS-LSL-VFD-LDRKPI-GRQ-RSRDQPNKALCKSKRLISNGNFSQASQKQTSPI

>c795398_g1
Gene:
AAGCAAACTTCTCCAAATTAAATCAAAATGTCGCCAGCTCCTACACAAGAAGAATTCATATTCCGCTCTAAACTCCCCAACATTCCCATCCCAACACACCTCCCTTTACACTCTTACTGTTTCGAAAATCTCTCCAAATTCCACCACCGTCCATGTCTCATCAACGGCGACACCGGGGAAACCCTCACCTACGCCGAAGTCCACCTCACCGTCCGCAAAATCGTCGCCGGTCTCAACTCCCTTAACATCCATCAAGGTGACGTCATCATGCTTGTCCTCCGCAACTGTCCTCAATTCGCCCTCTCCTTCCTCGGTGCCGCCCACCGCGGCGCCGTAATCACCACCGCTAACCCCTTCTACACTACGACGGAGCTCGCCAAACAAGCAACCGCCACGAAATCAAAACTCATCATAACGCAATCCGCATACGTGGAGAAAATCAAACATTTCGCAAAAACAAATGATATCAAAATAGTGTCCATTGATTCCTCTACAGAGGAAGAAGATGTTCTGCATTTCTCCGTTTTAACACAAGCTAACGAAAACGACGCGCCTGATGTTAAAATCAACCCAGACGACGTCGTTGCACTTCCGTTTTCTTCCGGCACGTCAGGACTTCCAAAAGGAGTGATGTTAACGCATAAAAACTTGGTGACAACGATAGCGCAGTTAGTTGACGGCGAAAATCCACACCAGTATACTAACTGTGAGGATGTGTTACTCTGTGTGTTGCCTATGTTTCACATCTATGCGCTTAATTCAATTTTATTGTGTGGGATTCGTTCTGGTGCGGCCGTGCTTATTGTGCAGAAGTTTGAGATTACTACGCTGTTGGAACTTATTCAGAAGTATAGGGTGACGGTAGCGTCGTTTGTGCCGCCAATTGTTTTGGCGTTGGTTAAGAGTGGGGAGTCTAATCGATACGACCTGTCGTCTATTCGAGCCATGATAACTGGTGCCGCACCCATGGGAATGGAACTTGAAGAAGCTGTTAAGGCTAGGCTTCCAAAAACCACACTTGGACAAGGATACGGGATGACAGAGGCAGGGCCACTTTCCATTAGCCTGGCATTTGCAAAGGAGCCATTAGGGACAAAACCAGGTGCATGCGGGACTGTCGTAAGAAACGCAGAGATGAAAATAGTTGACACAGACACTGGTGCTTCCCTTCCTAAAAACAAACCCGGTGAAATTTGCATCAGAGGCACAAAGGTTATGAAAGGATACTTAAATGATCCGGAGGCCACAAAGAGAACTATAGACCAAGAGGGATGGCTACACACAGGTGATATAGGTTTCATTGACGATGATGATGAGCTTTTCATTGTTGATCGGTTAAAGGAGCTAATTAAATACAAAGGGTACCAAGTAGCTCCTGCAGAACTCGAAGCAATGTTGATTTCCCACCCAAACATTTCTGATGCTGCTGTTGTACCCATGAAAGACGAAGCTGCTGGAGAAGTCCCAGTTGCATTTGTTGTAAGATCAAATGGTTCTAAGATCACCGAGGATGAAATCAAGCAATACATTTCACAACAGGTGGTATTTTACAAAAGAATCAACAAAGTTTTCTTCACAGATACTATTCCTAAAGCAGCCTCAGGTAAAATTCTGCGAAAGGAATTAACTGCAAGACTTAGCGAAGGTCTGGTGTCCACTTAGGTTTCTGTCATAAGGACTGTCTCCTCCATATGCAAGTGCACCTGCAAGGAGATATGTATTTGAAAATTAGGTTGTTAACTCACGTAAGATCAAAGGCCCTTCTTATTTTGGCCTTCTATCGTAAATTTTATTAGCTATCTAAAGCTAAGATGTTAACATTTGTGACATAAAAAAAGGGATTTTAAAAACTCGATACAATATCAAGCTAATCCATACATGTTTCCAC
CDS:
KQTSPN-IKMSPAPTQEEFIFRSKLPNIPIPTHLPLHSYCFENLSKFHHRPCLINGDTGETLTYAEVHLTVRKIVAGLNSLNIHQGDVIMLVLRNCPQFALSFLGAAHRGAVITTANPFYTTTELAKQATATKSKLIITQSAYVEKIKHFAKTNDIKIVSIDSSTEEEDVLHFSVLTQANENDAPDVKINPDDVVALPFSSGTSGLPKGVMLTHKNLVTTIAQLVDGENPHQYTNCEDVLLCVLPMFHIYALNSILLCGIRSGAAVLIVQKFEITTLLELIQKYRVTVASFVPPIVLALVKSGESNRYDLSSIRAMITGAAPMGMELEEAVKARLPKTTLGQGYGMTEAGPLSISLAFAKEPLGTKPGACGTVVRNAEMKIVDTDTGASLPKNKPGEICIRGTKVMKGYLNDPEATKRTIDQEGWLHTGDIGFIDDDDELFIVDRLKELIKYKGYQVAPAELEAMLISHPNISDAAVVPMKDEAAGEVPVAFVVRSNGSKITEDEIKQYISQQVVFYKRINKVFFTDTIPKAASGKILRKELTARLSEGLVST-VSVIRTVSSICKCTCKEICI-KLGC-LT-DQRPFLFWPSIVNFISYLKLRC-HL-HKKRDFKNSIQYQANPYMFP

>c780996_g1
Gene:
GTAGCACACCCCTACAGCTCTTTTCTACAAGCAGTGTAATTAACTACCAATTGAGTTCAGATCTCAGTACATTAATTTGCTACCAACATATCTTCTTTGCTTAATATCAACAAGATGGTGAGTGTAGCTGAAATTCGTAAGGCTCAGAGGGCAGAAGGCCCTGCAACCATTTTGGCTATTGGTACCGCAAACCCATCAAACTGTGTTGAACAAAGCACTTATCCTGACTTTTACTTTAGAATCACAAACAGTGAACACAAGACTGAACTCAAAGAGAAATTTCAACGCATGTGTGATAAATCTATGATTAAGAGGCGATACATGTACCTAACAGAAGAGATTTTGAAAGAGAATCCTAATGTTTGCGAATACATGGCACCTTCTTTGGATGCTAGACAAGACATGGTGGTGGTAGAGGTACCTAGACTCGGGAAAGAGGCCGCAGTGAAAGCTATAAAAGAATGGGGGCAACCAAAGTCAAAGATTACACACTTAATCTTTTGTACCACGAGTGGTGTTGACATGCCTGGAGCGGATTACCAACTCACCAAACTCTTGGGTCTTCGCCCATATGTGAAAAGGTATATGATGTACCAACAAGGGTGCTTTGCAGGTGGAACGGTGCTTCGTTTGGCCAAAGACTTGGCAGAGAACAACAAAGGTGCTCGTGTGCTCGTTGTTTGTTCTGAAGTCACTGCAGTCACATTCCGTGGCCCAAGTGACACTCACTTGGACAGCCTGGTCGGACAAGCATTGTTTGGAGATGGAGCAGCAGCGGTCATTGTTGGTTCTGACCCCGTTCTTGAAATCGAGAAACCTATATTTGAGTTAGTTTGGACTGCACAAACAATTGCTCCGGATAGTGAAGGAGCTATTGATGGTCACCTACGTGAAGTTGGGCTAACATTTCATCTTCTTAAAGATGTTCCTGGGATTGTCTCAAAGAACATTGATAAAGCACTAGTGGAGGCATTCAAACCATTAGGAATCTCTGATTACAACTCAATCTTTTGGATTGCACACCCAGGAGGACCTGCAATTTTAGACCAAGTTGAGCAAAAGTTGGCCTTGAAACCTGAAAAGATGAGTGCCACTAGAGAGGTGCTTAGTGAATATGGTAATATGTCGAGTGCATGTGTCCTCTTCATCTTGGATGAGATGAGAAAGAAATCAGTTCAAGATGGACTTAAGACCACGGGTGAGGGGCTTGAATGGGGTGTGTTATTCGGCTTTGGACCTGGACTTACTATTGAAACAGTTGTTCTGCATAGTGTAGCTATATGAGATTCTTGATTGTTTTATATTCATGTATACTTTCAAACCCGTTTGAGTTTGTATCGAAGAAGAATAAACTCATCCAAAGTTCAATAATTTATATTTTCACATGTACTT
CDS:
VAHPYSSFLQAV-LTTN-VQISVH-FATNISSLLNINKMVSVAEIRKAQRAEGPATILAIGTANPSNCVEQSTYPDFYFRITNSEHKTELKEKFQRMCDKSMIKRRYMYLTEEILKENPNVCEYMAPSLDARQDMVVVEVPRLGKEAAVKAIKEWGQPKSKITHLIFCTTSGVDMPGADYQLTKLLGLRPYVKRYMMYQQGCFAGGTVLRLAKDLAENNKGARVLVVCSEVTAVTFRGPSDTHLDSLVGQALFGDGAAAVIVGSDPVLEIEKPIFELVWTAQTIAPDSEGAIDGHLREVGLTFHLLKDVPGIVSKNIDKALVEAFKPLGISDYNSIFWIAHPGGPAILDQVEQKLALKPEKMSATREVLSEYGNMSSACVLFILDEMRKKSVQDGLKTTGEGLEWGVLFGFGPGLTIETVVLHSVAI-DS-LFYIHVYFQTRLSLYRRRINSSKVQ-FIFSHVL

>c828977_g1
Gene:
AAACACATCTGATTCAAAGTGTAGTTATCTTCTTCCCAAGCCAACAACAACAACAAGATGGGCAGTGTTAGTGTTGAAAATATTCCTACAAAGGTTCTTACGAACAGCCCCTCTGGTGAAGTAAAGGTGCCTGTTATTGGCATGGGATCAGCCCCTGACTTCACCTGTAAGAAAGACACAAAAGAGGCCATCATTGAGGCCATCAAACAAGGTTACAGGCATTTTGACACTGCTGCTGCATATGGCTCTGAACAGGCTCTTGGAGAAGCTCTCAAGGAGGCAATCCACCTTGGCCTCGTCACCCGACAAGACCTCTTTGTCACTTCCAAGCTTTGGGTCACTGAAAATCATCCTCATCTCGTTCTTCCAGCTCTCCGCAAATCTCTCCAGACTCTTCAACTTGACTACTTGGACTTGTATCTCATCCACTGGCCCCTCACTTCTCAGCCTGGAAAGTTTTCATTCCCAATTCCTGTAGAGGACCTCTTGCCGTTTGATGTGAAGGGTGGTTGGGAATCCATGGAAGAATCCTTGAAACTTGGCCTCACTAAAGCTATTGGAGTCAGCAACTTCTCCGTCAAGAAGCTTCAAAGTCTGCTAGATGTTGCCACCATTCTTCCCGCAGTGAATCAAGTGGAGATGAATCTAGCATGGCAACAAAAGAAGCTTAGAGAGTTCTGCAATGCAAATGGAATAGTGTTAACAGCATTCTCACCATTGAGAAAAGGTGCTAGCAGGGGACCAAATGAAGTTATGGAGAACGATCTGCTTAAAGAGATTGCAGATGCTCATGGCAAGTCTATAGCACAGATCTCTTTGAGATGGTTGTATGAACAAGGAATCACATTTGTTCCCAAGAGCTATGATAAGGGGAGGATGAACCAAAATCTGCAAATCTTTGATTGGGCATTGACAAAGGAGGATCACCTCAAAATTGATCAAATCAAGCAGAGCCGTTTGATTGCAGGACCAACCAAGCCCAACCTCAATGATCTCTGGGATGACGAAATTTAAAATTAATATTCATTAATCTTTGCCTCGCGATCTATGATCTTTCTTTTTACACTTGTTGCTTCCTTTAGAGCTTTGTAGCTCTGTCTCTGTGTATCAAGTTTAATAATTTGTTTCCCAGTTCATCTCCCTAAAATTAATATTCATTAATCTTTGCCTCGCGACC
CDS:
[bookmark: _GoBack]KHIFKVLSSSQANNNNKMGSVSVENIPTKVLTNSPSGEVKVPVIGMGSAPDFTCKKDTKEAIIEAIKQGYRHFDTAAAYGSEQALGEALKEAIHLGLVTRQDLFVTSKLWVTENHPHLVLPALRKSLQTLQLDYLDLYLIHWPLTSQPGKFSFPIPVEDLLPFDVKGGWESMEESLKLGLTKAIGVSNFSVKKLQSLLDVATILPAVNQVEMNLAWQQKKLREFCNANGIVLTAFSPLRKGASRGPNEVMENDLLKEIADAHGKSIAQISLRWLYEQGITFVPKSYDKGRMNQNLQIFDWALTKEDHLKIDQIKQSRLIAGPTKPNLNDLWDDEINYSLIFASRSMIFLFTLVASFRALLCLCVSSLIICFPVHLPKINIHSLPRD

>c801189_g1
Gene:
ACGTCAAATCTTAAAGCAAAGACATTTAGATAAAAAATACTAGTCCCTCCTCCCATGGCAACAATAGCAACCTTAGCCGGAGTTAAAGTAGAGTTTCTTGAATTCCCACCAGTTGTCTCACCTCCAGGTTCCACCAAGTCCTATTTCCTCGGTGGAGCAGGTGTGAGAGGATTAGATATTAATGGGCAGTTCATAACTTTCACTGGTATCGGAGTTTACTTGGAAGAAAACGCCATAGCATCACTAGCTCCTAAGTGGAAGGGTAAGACTCCAGCTGAGCTCATACAATCCCTTGATTTCTACAGAGACATCATCAAAGGTCCCTTTGAGAAATTGGTGAGAGGGTCAAAGTTAAAAAAACTGGATGGTAATGAATATGTGAGGAAGGTATCAGAAAATTGTGCTAGCTTTATAAAATCTGAGGGAATACACAGTGAGGCTGAAGAAAAAGCTATTGAGGAATTTAGAGAAGCATTCAAGGATCGAGTTTTTCCACCAGGATCTACTGTTTTCTACAGACAATCACCTGCTGGAGAATTAGGACTTAGTTTCTCTAAAGATGAGACAGTACCAGAACATGAACATGCTGTTATAAATAACAAGGCACTTTCTGAGGCTGTGTTGGAGACTATGATTGGAGAGATTCCTGTTCCCCTGCTTTGAAAGAGAGCTTGGCTACACGGTTTTTTGAGCTTTTCAATGGGGTCAACTAATCCTAATAATGATATTTGAGATGATTTTTAAGGTGAGGTGGTGTGATCTTTGATTAAATAAGAGAATAATAATACGAGTGATATCTATGTTGATTAAATAAGAGAATAACTAGGCCAATCATTTCAAATAATTGCAATAAATCCACCATGCTTGTGTTGTTGCTGATATTTGAAGTGTTGTGAGATGGACTTGTGTATGATTTTAGTGCCATCTTCATCTTGCACCGGAGTCTCTTTTTCTTGGGCGGGTAGGACCATAATGAACGGCAAAACTCTCTCTCAAGAGTTTTAACGCTCGTGCATTTCCAAGGTTGGATGCAGTGGAGTCTCTATGGTTAGAGCTCCGGTGTCATTACACTTTACTTTTCTTGTAATATTACAAGAAAGTAAACAAAATTAAGATACCAAAAATTGACACCAATTTTGGTAGTCATTACAGTTTACCTACAAAGTTGATGAAGTGATGAACTCGAATAATAAATATATCAAGGTATTGCAAC
CDS:
TSNLKAKTFR-KILVPPPMATIATLAGVKVEFLEFPPVVSPPGSTKSYFLGGAGVRGLDINGQFITFTGIGVYLEENAIASLAPKWKGKTPAELIQSLDFYRDIIKGPFEKLVRGSKLKKLDGNEYVRKVSENCASFIKSEGIHSEAEEKAIEEFREAFKDRVFPPGSTVFYRQSPAGELGLSFSKDETVPEHEHAVINNKALSEAVLETMIGEIPVPLL-KRAWLHGFLSFSMGSTNPNNDI-DDF-GEVV-SLIK-ENNNTSDIYVD-IRE-LGQSFQIIAINPPCLCCC-YLKCCEMDLCMILVPSSSCTGVSFSWAGRTIMNGKTLSQEF-RSCISKVGCSGVSMVRAPVSLHFTFLVILQESKQN-DTKN-HQFW-SLQFTYKVDEVMNSNNKYIKVLQ

>c759107_g1
Gene:
AGGCAAAAACACAAAATCCTACTAGCTGTTTAGCCTCAACAGACTCGAGACTCTTACTTGTTCGTTCCTACTTCCTAGCAAGTTAATTAATTAATTTAGCAAAATCAAAGACGATGTTGTTAGAACTTGCAGTAACTCTATTGGTGATAGCTCTCTTCATACACCTTCGTCCCACACCTTCTGCAAAATCAAAGGCTCTTCGCCACCTTCCTAATCCTCCAAGTCCTAAACCTCGTCTCCCTTTCATTGGCCACCTTCACCTATTGGACAAACCTCTTCTTCATCAATCTCTCATCCGTCTAGGTGAACGCTATGGCCCTTTGTACTCTCTCTATTTTGGCTCCATGCCTTGCGTTGTTGCATCCACCCCTGAACTGTTCAAACTCTTTCTTCAAACCCATGAGGCTTCTTCCTTTAATACCAGGTTCCAAACCTCTGCTATTAGACGCCTCACCTATGATAACTCTGTTGCCATGGTTCCCTTTGGACCTTACTGGAGGTTCATTAGGAAGCTCATCATGAATGACCTTCTCAACGCCACCACTGTTAACAAGTTGAGGCCTTTGAGGAGCCAGGAAATCCGTAAGGTTCTTAATGTCATGGCAAAGAGTGCTGAGGCTCAGCAGCCCCTCAATGTTACCGAGGAGCTTCTCAAGTGGACCAATAGCACCATCTCTAGGATGATGTTGGGTGAAGCTGAAGAGATTAGAGATATTGCTCGTGATGTGCTTAAGATCTTTGGGGAGTATAGTCTTACAGACTTCATTTGGCCATTGAAGAAGTTCAAGGTTGGCCAGTATGAGAAGAGAATTGACGATATTTTCAACAGGTTTGATCCTGTGATTGAGAAGGTCATCAAGAAACGCCAAGAGATAATCAAGAGAAGAAAGGAGAGAAATGGAGAACTTGAAGAGGGTGAGCAGAGTGTAGTGTTTCTCGATACTTTGCTTCAATATGCTGAGGACGAGACGATGGAGATCAAAATTACCAAAGAACAAATCAAGGGTCTTGTTGTGGATTTCTTCTCTGCTGGAACGGATTCAACCGCCGTCGCAACAGATTATGCTTTGGCGGAGCTGATCAACAACCCCAAGGTCCTTAGAAAAGCACGAGAGGAGGTTGACACGGTTGTGGGAAAAGATAGACTGGTTGATGAATCAGATGTTCAACATCTTCATTACATTAGAGCTATTGTGAAGGAGACATTCCGTATGCACCCACCACTGCCCGTTGTGAAAAGAAAGTGTACACAAGACTGTGAGATCGACGGCTTTGTCATCCCAGAGGGAGCATTGATACTTTTCAATGTTTGGGCCGTTGGAAGAGATCCAAAGTACTGGGATAGGCCCTCAGAATTTCTTCCTGAGAGATTTTTAGAAAAAGCCGGTGGTGAAGGGGAAGTAGGTCCGATTGATCTTAGGGGTCAACATTTCCAACTTTTGCCATTTGGGTCTGGTAGGAGGATGTGCCCGGGAGTAAATTTGGCTACTGCTGGAATGGCCACGCTGCTTGCATCCGTTATCCAAACCTTTGATCTACAGGTACCAGGCCCACAAGGCCAAATATTAAAAGGAGATGAGGCTAAGGTTAGCATGGAAGAAAGAGCTGGTCTCACTGTTCCAAGGGCACATAATCTCATCTGTGTTCCGCTTGCAAGAGCAGGTGTCGCAGCTAAACTCCTTTCCTCTTGAAACCTGCAACAAAAAAGACAAGATAATGATGTCATGGAAGATGTTATTTTATAATTTATATATGTTTTGTAGTAATACTCATTTTCAATAAGGCGTCATTAATTAAGAGACAATGAGTCCAAGCCACGACACCCACAGGATGTTGTTGGAAGAGACACGTATATGCATAGTCTCAACTAGTCTCTCTTGTTATACAATGTACTTCTTTTTTAGTCACAAAATGAAAATTGTTGCAACTTCTATTTGTATTTTTAAGGGC
CDS:
AKTQNPTSCLASTDSRLLLVRSYFLASLINLAKSKTMLLELAVTLLVIALFIHLRPTPSAKSKALRHLPNPPSPKPRLPFIGHLHLLDKPLLHQSLIRLGERYGPLYSLYFGSMPCVVASTPELFKLFLQTHEASSFNTRFQTSAIRRLTYDNSVAMVPFGPYWRFIRKLIMNDLLNATTVNKLRPLRSQEIRKVLNVMAKSAEAQQPLNVTEELLKWTNSTISRMMLGEAEEIRDIARDVLKIFGEYSLTDFIWPLKKFKVGQYEKRIDDIFNRFDPVIEKVIKKRQEIIKRRKERNGELEEGEQSVVFLDTLLQYAEDETMEIKITKEQIKGLVVDFFSAGTDSTAVATDYALAELINNPKVLRKAREEVDTVVGKDRLVDESDVQHLHYIRAIVKETFRMHPPLPVVKRKCTQDCEIDGFVIPEGALILFNVWAVGRDPKYWDRPSEFLPERFLEKAGGEGEVGPIDLRGQHFQLLPFGSGRRMCPGVNLATAGMATLLASVIQTFDLQVPGPQGQILKGDEAKVSMEERAGLTVPRAHNLICVPLARAGVAAKLLSSNLQQKRQDNDVMEDVILFIYVLYSFSIRRHLRDNESKPRHPQDVVGRDTYMHSLNSLLLYNVLLFSQNENCCNFYLYFG

>c773593_g1
Gene:
AAGCAACTGAGTTGTAACATTTCACATAGCTATGGGCTCAAGGTATGTCCAAAAAGCAAATGACCTTTTTGAAGGCCAAACTCTCTTGTACGCACAAATTTTTGGTTACCTTAAAACTGTGTGTCTTAAGTGGGCTGTCCAACTAGGTATTCCAGACATAATAAAAATCATGGAGAATCCATTACCCTTCCTGAGTTACTATCAAAGCTGAAAGTTCCGCCATCTAAAACAAGTTGTGTTCCACGGTTAATGCGCTTTTTGGCACACAATAGAATCTTTGATATCCACGTTAACCAAAAAGGTCATCTATCATATTCTCTTACTCCTGCATCAGAACTTTTGGTGAGTAGCAGTGACCATTGTTTATCTCCCGTGGTTACTATGTTCACTAATCAAGTTCTGATGGGTGTTAACCATCACTTGGGAGAATGGGTTTGTGGGGAAGTTCCAACGCTATTTGAAGTAGCTTTAGGAACATCCTTTTGGGAGCTTGTTAAGGACAAACCTTCATATATGAATCTATTTAATGAGGGAATGGCAAGTGATTCTAAAATGGTTGACCTGGCTTTGAAAAATTATAGTTCTATATTTGAAGGGATTGATTCTATCGTGGATGTTGGTGGTGGAACTGGAACCACGGCAAAAATTATGTCTGCAAAATTTTCTAACCTCAAATGTATTGTGTTTGACCTTCCACATGTTGTCGCTAACTTGCTGGGAAGTGACAATTTGAGTTATGTTGGTGGGGACATGTTCATATCTATCCCCAAAGCTGATGCAGTTCTACTAAAGTGGATTTTACATGATTGGACCGATGAGAAATGCATAGAGATTTTGGAAAAGTGTAAATACTCAGTTTCAAGCAAAGAAAGTAAAGGAAAAGTGATCATCATAGATACCGTAATAATTGAAAAGGAAGACGATCAATATATGGCTGACACAAAACTTAGTATGGATATCTTTATGTTGGGTCTCAAAGGGAAAGAGCGAACTGAAAAAGAATGGAAACAACTCTTTATTGAAGCAGGATTTAAACACTACAAAATATTTCCCATCTTTGGTTTTAGATCTCTTATTGAGGTTTATCCGTAGACAATATCTATGACAGCTTGCCACGTCCTTATTATGTTAACCATTGTAGTGATGTATTTAATGCAATTAGCATATATGTTTTGAGCTGAATAAAGTTTTCAAG
CDS:
KQLSCNISHSYGLKVCPKSK-PF-RPNSLVRTNFWLP-NCVS-VGCPTRYSRHNKNHGESITLPELLSKLKVPPSKTSCVPRLMRFLAHNRIFDIHVNQKGHLSYSLTPASELLVSSSDHCLSPVVTMFTNQVLMGVNHHLGEWVCGEVPTLFEVALGTSFWELVKDKPSYMNLFNEGMASDSKMVDLALKNYSSIFEGIDSIVDVGGGTGTTAKIMSAKFSNLKCIVFDLPHVVANLLGSDNLSYVGGDMFISIPKADAVLLKWILHDWTDEKCIEILEKCKYSVSSKESKGKVIIIDTVIIEKEDDQYMADTKLSMDIFMLGLKGKERTEKEWKQLFIEAGFKHYKIFPIFGFRSLIEVYP-TISMTACHVLIMLTIVVMYLMQLAYMF-AE-SFQ
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CCATATCCCAAAACACACAAACACACATAACATAGGGGGAAAGGTTTAAAAGATGGCACCTTTATTGTATTACTCTCTTCTTTCTCTAGCTTTCATCCTAACCGTTAAAATTATCCTCCAAATTCAATCAAGAAGGCTAAAAAATCTTCCACCTGGTCCACCAACAATTCCAATAATAGGAAATCTCCACCATCTAAAACACCCTCTCCACCGCACCTTCACAACTCTATCTCAAAAATACGGCGACATCATTTCCCTGTGGTTCGGTTCACGTCTTGTCGTCGTTGTGGCTTCACCTTCCATAGCTCAGGAATGCTTCACTAAAAACGACGTCGTTTTAGCAAACAGGCCTAAATTCCTCACTGGAAAGTACATATTCTACAACTACACAACACTCGGCTCAGCTTCCTATGGCGACCACTGGCGTAACCTCCGCCGTATCACCACCATCGACGTCCTTTCCAACCACCGTCTCAATTCCTTCCATGGAGTCCGCAAAGACGAGACCTTGAGACTCGTGGAGAAGCTTCGTAACGACGTCGTTAAAGAAGGAAATTTCAGTTTCACTGATGTGGAATTGAGACATAGATTAACGGAGATGACGTTTAACGCAATGATGAGGATGATATCAGGGAAGAGATATTACGGAGATGACGGAGACGTGACGGATGTTAAAGAAGCGAAGCAATTTAGGGATATTATATCGGAAATATTGTCACTTTTAGGGGCTAATAATAAGGGTGATTTTTTGCCTTTGTTGAGATTGTTTGATCTTGATCACTTGGAGAAGAGGTGTAAGAGGATTTCAAAGAGAGCTGATGCGTTTTTACAGGGATTAATTGAACAACATCAAAATGCAAATCATAGTGATAATGATGGGGATACAATGATTGATCATCTTTTGAAGTTGAGGGAGACTCAGCCTGAGTACTATTCTGATCACATGATTAAAGGTCTTATCCAGGCTATGCTTCTTGCGGGGACAGACACATCAGCTGTGACAATAGAATGGGTGATGGCTGAATTGTTGAACAACCCAGAAGTATTGAAGAAAGCAAAAAAAGAAATTGAAACTACAATTGGAAAAGAGCGATTAGTAGAGGAGCAAGATTTGTCTCAGCTTCCGTACCTTCAAAACGTTATATCTGAGGCACTTCGGTTGCATCCTCCAGCTCCACTACTATTGCCTCATTCTGCTTCAGAAGATTGCACTATTGGAGGATTCAATGTCCCAAAAGACACTATAATATTAACTAATATTTGGGCCATTCATAGAGATCCTGAACTTTGGACTGACCCTTCAAGTTTTAAGCCCGAGAGATTTGAAAAAGAAGGAGAAGTAAACAAGTTACTTTCATTTGGGTTGGGAAGGAGGGCTTGTCCGGGCCTCAGTTTGGCCCAACGTACTGTGGGCTACACGGTGGGCTTACTGATTCAAGGCTTTGAATGGAAAACAGAAAGCGAGGAAAAACTTGATCTGGCAGAGGGCAAAGGAATCACCATGCCAATGAAGTTTCCGTTACGGGCCATGTGTAAACCACTGCCTATTGTCAATGACATTATGAAGTGATTAATTAATCTGAGGCTTCTTGAAGTTATGTGATGATAGAATAAAATGAAAGTGAGTTTTTGTTTTGTTTTTGTATCTAGTATAGCTGGGTACGGTTCTCAATTGCATAATAGTATCATACTACATTGTAAAATAAAGCATGAATGACTTATCTATGTATTTTCTACTTCAGTTGCTATCAATTACAGATAAATGATATTAGTTTTTACAAG
CDS:
HIPKHTNTHNIGGKVKMAPLLYYSLLSLAFILTVKIILQIQSRRLKNLPPGPPTIPIIGNLHHLKHPLHRTFTTLSQKYGDIISLWFGSRLVVVVASPSIAQECFTKNDVVLANRPKFLTGKYIFYNYTTLGSASYGDHWRNLRRITTIDVLSNHRLNSFHGVRKDETLRLVEKLRNDVVKEGNFSFTDVELRHRLTEMTFNAMMRMISGKRYYGDDGDVTDVKEAKQFRDIISEILSLLGANNKGDFLPLLRLFDLDHLEKRCKRISKRADAFLQGLIEQHQNANHSDNDGDTMIDHLLKLRETQPEYYSDHMIKGLIQAMLLAGTDTSAVTIEWVMAELLNNPEVLKKAKKEIETTIGKERLVEEQDLSQLPYLQNVISEALRLHPPAPLLLPHSASEDCTIGGFNVPKDTIILTNIWAIHRDPELWTDPSSFKPERFEKEGEVNKLLSFGLGRRACPGLSLAQRTVGYTVGLLIQGFEWKTESEEKLDLAEGKGITMPMKFPLRAMCKPLPIVNDIMKLINLRLLEVMNKMKVSFCFVFVSSIAGYGSQLHNSIILHCKIKHELIYVFSTSVAINYRMILVFT

>c303354_g1
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CTCGTAAAAAAAAATAATATGTCATTCATGACGTTTTTGCGTCAACCTTTTTACACCTGTCGTGGTCAGAAACAAACGTCTATGAGTTGCCATTCGTGAAATAAAATTATTATTAAATAGAAGTTGTGATTGAATTTGAATCTGCCACTTGCATCTCGATCCCTCATCACTAATTAAGCAAGTGAACATCTCCATTTTCCATTTCAACATGGAGTCCAAAACTGATTCAATCAAAATGTTCTTCTTCCCCTTTGTAGGTGGAGGTCATCAAATTCCAATGATAGACACTGCACGAGTATTCGCAGCACATGGAGCCATGTCAACTATCCTAACCACACCCTCCAACGCCCTCCATTTCCAAAAATCAATCACTCGCGACCAGCAATCATGTCTTCCCATCACCATCCACCTCCTCACCACCACCGTAGACATAACCGACACAGACATGTCAGCTGGTCCCATGATCGACACCTCGATTCTCCTCGAACCTCTGAGAGAGTTCCTACTTCAACACCCACCCGATTGCATAGTGGTTGACATGTTTCATCGTTGGGCCAACGATGTTATTGACGAACTCAAAATCCCAAGAATTTTCTTCACTGGTAACGGATGCTTCCCTCGTTGTGTCCATGAAAATATTTCAAGACATGCTGTCCTTGACAATCTAAGTTCAGATTCAGAACCTTTTATTGTCCCTGGTCTTCCCGACAAAATCGAAATGACGAGGTCTCAGCTTCCGATTTTCGCGAGAAACCCGTCTCAGTTTCCTGATAGGCTGAGGCAAATGGAGGGCAAGAGTTTTGGCACCGTCATCAATAGCTTCTATGACTTGGAACCAGCTTATGCTGATTACATCATAAACGTGTTGGGAAAGAAAGCATGGCTTGTAGGACCAGTTTCCCTTTGCAACATAAGCGTAAAAGATAAAACAGAGAGAGGGAAGCAACCCACAGTAGATGAACAAAGTTGCTTGAATTGGTTGAATTCAAAGAAACCCAATTCAGTTATTTATGTCAGTTTTGGAAGCTTGGCTCGCTTACCCCCTGAGCAACTCTGTGAAATTGCTTATGGCCTCGAAGCTTCTGAGCAATCTTTCATTTGGGTAGTGGGAAAGGTTCTCAACTCTTCCAAAAAAGAAGAAGTTGGCGGTGATCAAAATTGGCTTCCTAATGGGTTTGAAGAGAGGATGAAAGAAACGAATAAAGGATTGATCCTAAGGGGTTGGGCTCCTCAGTTGTTGATACTGGAGCATGCTGCAGTTGGAGGGTTTGTGACACACTGTGGATGGAACTCGACTTTAGAAGGAGTGTGTGCAGGAGTGCCGATGGTTACGTGGCCACTAACGGCTGAGCAATTTTCAAATGAGAAGTTGATAACGAATGTGTTGGGGATTGGGGTCCAAGTGGGTAGCAGAGAGTGGTGGTCATGGAATGGAGAATGGAAACAAGTTGTGGGGAGAGAGAGGGTGGAGATGGCGGTGAAGAAGCTAATGACACGGAATGAAGAGGCAGAGGAGATGAGAAGGCGAGTCAAACACATTGCAGGGAATGCGAGAAGAGCTATCAAAGAAGGTGGAACTTCTTATGCTGATATCGATGCCTTAATTCAGGAGCTAAAAGCTAACAGATTCACAAGCCAAGTTTAGATTAGTAAAACCATTGGAAAAAATACTTCATCCTTCCAATTTTAAAACGTTAATATTACTGGCTTTCTTTTTTTAGTTTGTGTATGTCTGTTAAAAAAACTTCGTGACCCATTATGGTGCTGTCAGTGAACAAACTCAGCAAGCTTGCAGGCTGAAATTACCAGTGCGAACTTCTATTACTCCACGTGTCGTAATTGTTCCCATTCATGGCCGGAGTAACGAGAATCGCCCCTGGGTTCTCGGCCGGATGAAGGTAGTAGGGGCTCGTGACGATGGACGCAGGGTCTTTGGGTTCGCCATTGTTCTTTTGTGTGTGTTCTATCTCGGCGGAATCATCGGAGTGAACGACTGGTTCTGTCATGGTGGAATGTGAGAAGAGGGTGGATCGAAACGCAGAGTGGGTTACTCCGCTCCTGATACCATAAAAGTGAAATTCACAAAAATGTGAAAATGTTTCTCATTTGTTCAATTGAAGTTCTGAAAGAGTACATATATATGATGATTCTGATAAAGAATCTGTTATACTAACTAGTACACCCGTGGGGATGTATTATACACCCGCGTGGGTGTATAGAAGGGCCAAAAGTGAGACTTTATACAAAGGTAATCATAGTAAACTAATATAGAGTTTTGTGTATTCCAAT
CDS:
S-KKIICHS-RFCVNLFTPVVVRNKRL-VAIREIKLLLNRSCD-I-ICHLHLDPSSLIKQVNISIFHFNMESKTDSIKMFFFPFVGGGHQIPMIDTARVFAAHGAMSTILTTPSNALHFQKSITRDQQSCLPITIHLLTTTVDITDTDMSAGPMIDTSILLEPLREFLLQHPPDCIVVDMFHRWANDVIDELKIPRIFFTGNGCFPRCVHENISRHAVLDNLSSDSEPFIVPGLPDKIEMTRSQLPIFARNPSQFPDRLRQMEGKSFGTVINSFYDLEPAYADYIINVLGKKAWLVGPVSLCNISVKDKTERGKQPTVDEQSCLNWLNSKKPNSVIYVSFGSLARLPPEQLCEIAYGLEASEQSFIWVVGKVLNSSKKEEVGGDQNWLPNGFEERMKETNKGLILRGWAPQLLILEHAAVGGFVTHCGWNSTLEGVCAGVPMVTWPLTAEQFSNEKLITNVLGIGVQVGSREWWSWNGEWKQVVGRERVEMAVKKLMTRNEEAEEMRRRVKHIAGNARRAIKEGGTSYADIDALIQELKANRFTSQV-ISKTIGKNTSSFQF-NVNITGFLFLVCVCLLKKLRDPLWCCQ-TNSASLQAEITSANFYYSTCRNCSHSWPE-RESPLGSRPDEGSRGS-RWTQGLWVRHCSFVCVLSRRNHRSERLVLSWWNVRRGWIETQSGLLRS-YHKSEIHKNVKMFLICSIEVLKEYIYMMILIKNLLY-LVHPWGCIIHPRGCIEGPKVRLYTKVIIVN-YRVLCIP
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GTTCATTCATTCATTCATTCATTCAAACAGATGGCGTGCAACAAAACACCTCAACTCCACTTCGTTTTATTTCCACTAATGTCACCAGGCCACATGCTTCCAATGATAGACCTAGCAACAACATTAGCATCACAACAAAACATAATTGTAACCGTAATAACAACTCCACACAACGCATCACGTTTCTCACAAACCTTCTCACGTGCTTCCAATTCCAACCGTCAACTCCATTTACTCCAACTCCAATTCCCATCTAATGATTTTGGATTCCCACGAGGTTGTGAGAATTTCGATATGCTTCCTTCAATGGGGATGGGACACAGTTTCTTCATAGCAGCAAATGCAATTCTACAAGAACCAGCTGAAAAGGCTTTTGAGAAGTTAACTCCAAAACCAAATTGCATTATCTCTGATGTTAGTTTCCCTTACACTTCTCATATTGCTATAAAATTCAACATTCCTAGAATTTCATTTTACGGTGTTAGTTGCTTTTGTCTTGTTTGGCAACAAAATTTGATTATTTCAAAAGTTATGGAGAATATAGATACCGATTCAGAGTACTTTGTTATACCTGAAATTCCGGATAAAATTGAGATTACTAAAGCACAGATCCCATCTTCTTCAAATTCAATGGATGAAAAATGGAAGGAGTTTGTTGATATAATGGTTGCAGCTGAAATGGTTAGTTATGGAGTGGTAGTGAATTCTTTTGAGGAGTTAGAGTTTGCTTATGCTAGTGATTTCAAGAAGGGTAAAAATGGCAAAGTGTGGTGTGTTGGTCCTCTTTCACTTAGAAATAGAAGCCACGTGGATATCGCTGAGCGAGGGAACAACAACAACAACAAGGACACAAATTCAGTTGATGTTGAACAGTGGTTGGAGTTGCAAAAACCAAATTCTGTTATTTATGTATGTCTTGGGAGCATGTGTAATTTAACACCTATGCAGTTTATTGAGCTTGGTTTGGCCTTAGATGAATGTGAGAGGCCATTCATTTGGGTTATAAGGGAAAGAAATCAAACTGAAGAATTGAATAAGTGGATAAAGGAATATGGTTTTGAGGAAAGGACTAAAGGGAGAGGACTATTGATTAAGGGTTGGGCACCTCAAGTGTTGATACTATCAAATCCTGCAATTGGAGGGTTTATAACACATTGTGGTTGGAACTCTAGTTTAGAAGCAATATGTGCTGGGGTGTCAATGCTTACGTGGCCATTGTTTGGTGATCAGTTTTTTAATGAGAGGTTTGTTGTGGAAATATTAAGAGTTGGAGTGAGTGTTGGTGTGGAGAGTCCTGTAAATTGGGGTGATGAAGAGAGAGCTGGAGTGTTGGTTACGAAAGAAGATGTTGTGAGAGGTATTGAGAAGTTGATTAGTGAGGGAAGTGATTGTGATGAGAGGAGAAAAAGGGCTAAAGAATTTGCTAACATGGCTAAGAGAGCGGTAGAAGAAGGAGGATCTTCTCACTTCAATGTGAAGCTACTAATCCAAGATATTGCACAATAGTCCAACAATGAGTATTTTGATGTTGTTCATAATTGATTCTGTAACTTTGTCCAACATCAACAACTAGTTGTTGTTTCGCACAACTTGTTTTTTGTTACTTGTTACTAAGTACACATGTTTCTTCAAATCGAGTATTTTGAG
CDS:
VHSFIHSFKQMACNKTPQLHFVLFPLMSPGHMLPMIDLATTLASQQNIIVTVITTPHNASRFSQTFSRASNSNRQLHLLQLQFPSNDFGFPRGCENFDMLPSMGMGHSFFIAANAILQEPAEKAFEKLTPKPNCIISDVSFPYTSHIAIKFNIPRISFYGVSCFCLVWQQNLIISKVMENIDTDSEYFVIPEIPDKIEITKAQIPSSSNSMDEKWKEFVDIMVAAEMVSYGVVVNSFEELEFAYASDFKKGKNGKVWCVGPLSLRNRSHVDIAERGNNNNNKDTNSVDVEQWLELQKPNSVIYVCLGSMCNLTPMQFIELGLALDECERPFIWVIRERNQTEELNKWIKEYGFEERTKGRGLLIKGWAPQVLILSNPAIGGFITHCGWNSSLEAICAGVSMLTWPLFGDQFFNERFVVEILRVGVSVGVESPVNWGDEERAGVLVTKEDVVRGIEKLISEGSDCDERRKRAKEFANMAKRAVEEGGSSHFNVKLLIQDIAQ-SNNEYFDVVHN-FCNFVQHQQLVVVSHNLFFVTCY-VHMFLQIEYFE
