PFC
XtrAnc3

XtrAxcd
XtrAacl5

XtrA,c23
XtrA,c26
XtrA,c27

XtrA,c28
XtrAxc304,

XtrAce35

XtrAce39

XtrAce434

XtrAce57c

XtrAcg60,c4e

XtrAEF75abcde

XtrArc77

XtrAr78ac

XtrAra 79

XtrAFngabcdef
XtrAg 97

Dist. To 3' gene Length Sequence

55,355
54,155
37,794

23,047
15,294
13,284

12,711
1,773

10,652

10,217

9,669

2,671

175

150

5,446

4,865

4,255

230
4,224

20 CATTATTGCCATGACAACTG
25 TTCAAAAATAAGCACCTGTTTTGAG
31 AAATGTTAAACGCATCAAGAATTGTTCTGAG

TCTCTGTAATAATAAAACAGTACCTTGTAATTGATCCCAACTA
AGATATAATTAATCCTTATTGGAGGGAAAACAATCCTACTGGG
TTTAATTAATGTTTTATTGATTTTTAGTAGACTTAAGGTATGGT

147 GATCCAAATTATGGAAA

20 CAGGTACATGTATGGACTCC
24 TGTAAACACTTCTGAGCTTTTAAT

A4 TAGTTTTTGCCACTGATGTTTAAAAATTTCATTTTCACTTTCTA

35 TGGCTAGACTGCAGCTTTCAACTTGAACTTGGCCT

CTGCTCAGGTAAATTATACATATAACTATCTACATTCTACATA
49 CATTTT

TATTAAAATTTGCAGTAATCTTGTTCATTTTTATTCGGTTGAAT

TCGAAAAACAGCCAGTGGTGTCTAGCATTTTTAATCAAAATAG

ATATTTGAACAAATCATTATTTTCCTGGCTTATTCACTCAAAAA

TGGTATCTTGTAAATAATAAATTAGAGCACCGTGAACGTGTTT
205 TTGTGCACAATTAATTCCTATTTTTACTAAA

TTAAACCTTGACCTTGACGAAAAGACACAATTTTTGACCTTGA
CACTGTCAACTCAAGTATAGGGCATCATTTCTATTAATGGAGC
99 AATATCGCCACCT

AGAATTTGTTTTCCTTACCAGAGGCGGGGCGAGTCCGGCCAAT
57 ACTGGCGCCTTTGT

TGTCAATTTCCCCGTGTGATCACATGACCAGCACCTCCCTGCT

AAGGATGGGGATAGATTTCCACGTCAGCTTACGTCTTCCAATT

TCTACTTCACGGATCTGCTTCAAAGAGGCAGCTGCATTAGGGA
169 ATGATGTTAAGCTCAGCTAATGCGGACAGCCCGAGGTAGC

GGGAGGGGTTGCTGGGAGCTAGCGAGCTTCCATTGGCTGCGT
GCATTTGCCGTGGTGCAGGGGTATCTCTAATCATATTCAGCAT
GTTTTGCACAAGAAATGTCAGCCAGAAAGGAATATCTGCTCTC

137 TTCGCCAAA

GACAAGCACACCGCAAGCTCCACTCTTTCCTTGTCTCTTTAAA
67 TGTAATCTTTTGCCTAATGTTTTT

ATCTATTTAAATATTACCTAGACAGTCGTAATTTGTCTGGGCCT

TATAGCAATGGAGCTGGAAGGGTGATCGGCTTTTGTGTAGTTT

TATGACTTGCTCGCATATCTGCTTTGCTGCAACCCTAGACGAG
170 TGGTTTCAGTTGTACAAGGAACTGTTTAGACAGAGGAAGC

AGGTAGTTTTATGTTGTTGGGCATTCACCTTTCTCTCTACAACA
55 AGAAACTGCCT

CATAAAAACATATGGCTCTGCTATAAAAAATGATGACTGCAA

AACAGTGACCCATTAATAGCCTGCGGACTGATTTATACCTTAT

TGTTCTGCTGCACAGTCACATGGCCCCGGCAGCCAATAGGAAT

GAAGGCTGCCTTCAACTTATTAGGTGACTGTACTTCTTTGTAG
204 GACCAAGTTGTTACATGAAATCTGCAGTTTCAT

23 TACCTCATGGCCTAATGACCAAA



XtrAg 10340
XtrAg105
XtrAg 110

XtrAg111,,
XtrA,118

XtrA 119,00

XtrA,;122

XtrA,;130,,

XtrAy 132,

XtrA, 136,45

XtrAg 138,

XtrAk 140pcqe

XtrAg 143,40

XtrAg 149,50

XtrAg 1575,

3,038
2,004
1,237

193
5,451

5,009

4,612

134

307

8,170

7,296

5,144

4,712

3,549

74

ACGCCCTCTGTTGTTCCAGACAGAAAGAGACTTCAAAGAATG

GGCACTAAAAGTGTGTAATAAATGGCTGGTCTGCAAACTGTCT

GGAATTCGCTCCTTAATGATTTTATGGCTGTCCTGCAGCAATT
129 A

12 TTGAAATTTTAT
33 GTTTATGGTGTGCAATATACTGGGGTTGTAAAA

CACCTGTACGGTGCAATCAGATTGGACGGGGCGGTCAGATGG
TGGCAGATCACGTGGCCCAGGCAGGCAGCTCAGTGCAAAGGA
AAAGATGGGGTTTTGTGTAAATGTGGGGGTTTAGTGCTGCCAT
ATATCACTGCCGCCTCGTAAAACCGACACCGGAGCCTACCGG

179 ACTACAAATC

28 CATAATATATTTTTTTGTTAAACATAAT

ATGGCGGCTAGGAAGGACCTGCCTCCTGTAAGTGATGAGGCA

ATGGCTATAAATCCGTTGTTGTTTATGAAAATTTACAACTTTGC

AATACAAGTTTATGAGTTGCTGGGATATTCCATTGGCCGCTGC

TGGTCATGTGAATGGGAACCGAGAACATGAAGTTTTTTATCAT
192 TCCCCCTGCGAGGATAGAGC

CCTGGCTCATTTCCTGCTCTTCCTGGCACCAAACCGGGCTCTA
77 TACTTCTCTATGCAACCAGCCACACAGCTGTCAG

GATCAGCTGCTCAGATTTGCCTCTGTCGCTTTTGGCTCTCGGC
CATCCAGAAACAAACCAGTTGGATGAGTGCTAATAGTTATAG
110 GCAGATGTACTAATACACAACAAAT

TGGCGCAAGAGGCTGCTCAAAAGCTTCCAGCTCTACACGGGG

CCGCGCACAAACGCTCGCTCCCTTAGCAGCCTCCCTGCTCCCC

CACTAGTACACCAGTTTACCTCTAGAGGTCATCAGGCAGGATT

TACGACTGGACAACAAAAGCACGTGATTCCAAGTCGTACCCC

ATATTTGGGTGCCTACGTAGGAGGGAACCAAGTACATGTCCCA

GTCATTTCCATAATTCATCATAAATTGTGCAAGGGTGCTATAG
287 ACGCGCAAAACGACCAAGAGCCACAAATCAA

AAACTTTATAAGCTCTAGTTCCGGCTATGTGACATTTGCTTGC

CAAATGAATAGGGTTTTGTCTATGAATTACATCGTAAAATCCT

CCATAGCACAGACAGATAGGCTCACTGGCTATAAAAAGTCAC

GTGGGGCTATTAAAGTAAGTTTTATGGTTTTAGGGAGTAGACG
209 ACCAACATTATATAGTACATATCATATAATCTCACTGA

CTGTTTACTGCAACATTCTTTTAAGTCAATAGTGAGTTCACACT

GCAGTGTGATTAGTCAGCAATGAACTTTATGGCCAGAATTAAC
88T

AAGATAAATCTGCAAACCCCAGGAATCACCAGCAGAGCTCGC
56 TTTATACCAAGTTC

AGGTCAAAAAGTTAGAGGTCAAAAGTTTACTTCTCCAAGTCAT

CTATCCAGGCAAAGTTTGATGTCAATGTTATAGTAGAAATTTT

GCCTATCAGCACAAAAGATAAAACGTGTTTGAGTTAGGCAAG
154 CACCATAGACTGGACTCCTGGTGAAC

CTTTTAGAAAAGCTTAAGTCCAAGGGCGAGGTGAACTTCAGGT

CACCGAGTCTAACAAATATGAAAATGTCGCCTGGTGAACTGC

GAGGCTACTTATTTAACAAAGACTGTCAATGGGGAAGATTAAT
153 ATGAAACAAAATGTGCGCAGTGTCA

GGAGGGTTCTGTGCAGAACAGAAAAACGACAACGCGAGAAAA
74 ATTAGTATTTTTTGTTGCACTTGCACAAATTA



XtrA 163
XtrA w174

XtrA w179,

XtrA w181 pcde

XtrA, 188

XtrA 193

XtrA w194 cde

XtrA 198,

XtrA199,.4

XtrAyn201

XtrAun204 apcq

XtrAyun210pc

XtrAun21 Ly cget

13,031
7,764

6,224

6,016

4,053

3,035

2,715

1,474

225

4,619

1,800

564

303

TGCCCTTTGCTAAGGCAACCAGGGTTCACAGAGAGGACACGT
TTTCTGTCCCATTGATTGTTTTTTCTGGAAAGATGCAAGCTGAC
106 CCTCAAACCCTTGACCTTTA

17 CAGTGTAAATCTGGTGA

AAATAAAAGGATTTAAGTTGACGTAGGACCACGTGAGCCCAT
70 AACACAACGCATTATTGTTGTATTTGGA

ATGGATTATATTTTAAGGTATATCCGTTGATTGTTCCTAAAAG
76 GGGTGAGTTATTGCTGTGCACGTCAGAGGTCAG

GCAATAAGCAGTAAGTAGCAAATGTGTCCTGTTTTAATGCAAC
GTTTACAGCATTCGTACATAGGGCTATAAATCTTTCCTAGCCA
113 TAAATGACAAAACCCATTGGTATGCAT

AATATTTGTAAGAAACATACCCATGTTGTGTGTTGGACTACAC
76 TTGGAAAGCCCTGTGAGTTGATAGCTCTTATCT

TCGTCAGAAACTAAGGTAAGCAGGCCAGAAATCTTCTATCACT
TCTCAATGGTGGAGTTTATGTCCCAATGATTTATGGCCATAGT
CTTAAATCTCGGTTCAAGCAGAGTTCACAAGCTCAAGCTTCCT

148 TTCAAGAAGTGACTGATAC

TGACCCCCATACATCAAACGACAGAGCAGTTGCAAAGACAGA

ACCTATTATCGTTGGGACTGCACAGAAAGTTCATGCCGTGGTC

ATGGAGATGAACGCGGGTTTTCTGGTTCCTGGTGTTATTTCAG
155 ATCCATCATGTTTTAACAGGTAGAATT

AATATTGCTGAAGACTTTTTCCTTTCTGGCTTTCATGTCACTTA

GCCATTGTAAGTAAGATGGATTTGTCCTACTTCTTCACTGTACT

GTGCTTCTCATCCACCACAGGTCTGACCAGCGAGGCCATTGGA

GGAGGAACGCCACGTGACAGAGGGGTGCCAATGTTATTCTTT

ACGGGTGTCAAGACCCTGTCAGTTTGTGAAATAAATATTGGGA
219 AAC

AACAGGGTATAGCAACAATTTTTATATGGGGAACAAATTCTTC
TTACATGTGAATTTGTTTGCACATTTTCTTAACCCACAGGGAA
CCCATTTAAATTATTATTGCACTTCTATTCAATTGCTAGCCAAA
TATTAAAAAAAAACGCTTGAACAGGGACATCCCGATCCATAA
TTATACGTGTAAATCATTTAATGTGTGTATTCTGCTGCATATAC
TCCGGTTAATTTATTATATTTTCATGGAAAAAAAAGAATCAAC
AAAACTATCGAACTGTTTACATCTTATTTATCCCATCCTTCATA
308 TTTAT

AGAAGCTTTAAATGTGATCTTTAGGGCCAGTAGCTGTCAAGCC
ATTTGGCAAGCAAGATTGATCACACGCAGACTTCCTCCCAGCT
92 TTGTTT

GTGTCAAAACTTTGAAGATTAATGGATTACTTTGTTAATGACT
TAAGGCGTCAGATTTTGGTCCTTAAATGATTTGTGAGGTGTAA
114 AACGCCTTCCTGACAGACAGAAACAATG

GAGGCGTTCCTTCTTGACTTTTTTTGGATCAATCACACAGACA
GTGGCTTCTTTTGATTAAACCCCAAATTGTCATTGGGCAGGAG
CAATCATGTGACAACCAATTCGGTCCAATTTCAACCTTGTCTC
CATGAATTCAATAGTTTAATAGTAGCACAGTCCCCATACGGCT

180 GTAATCAG



