
     RH-88 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       GT1 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       VEL GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
        B7 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       DEG GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       PIH GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       CTG GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
      STRL GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       VEG GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
      CAST GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
    COUGAR GTAATCCTTCAATCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       MAS GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       MG1 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       MG2 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       MG3 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCCGCTCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       MG4 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       MG5 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       MG6 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
        P1 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCCGCTCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
        P2 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCCGCTCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
        P3 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
        P4 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCCGCTCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       ER3 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       ER4 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       ER5 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       ER6 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       ER7 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       ER8 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTGTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       ER9 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
      ER11 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
        SV GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       AG1 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       AG2 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
       AG3 GTAATCCTTCAACCGAAGTTTGCTTTCCGTGACTCTGCCTCTTGGTTATACTGCGTGGCCTTCCCGTCCTGCGGCCCCCTTTCCTCCGCTTGCTGTTTAA   100
     ruler 1.......10........20........30........40........50........60........70........80........90.......100

           ***************** ******************** *********************** ***********  ****  ************** ***
       ENT ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
     RH-88 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       GT1 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       VEL ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
        B7 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGCATGAAAGTTCTCGGCCTGTATGCC   200
       DEG ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGCATGAAAGTTCTCGGCCTGTATGCC   200
       PIH ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGCATGAAAGTTCTCGGCCTGTATGCC   200
       CTG ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGCATGAAAGTTCTCGGCCTGTATGCC   200
      STRL ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGCATGAAAGTTCTCGGCCTGTATGCC   200
       VEG ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGCATGAAAGTTCTCGGCCTGTATGCC   200
      CAST ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGCATGACGGTTCTCGGCCTGTATGCC   200
    COUGAR ATGCTCGTCCTCGTTTTGCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       MAS ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       MG1 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       MG2 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       MG3 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCATGAGTTGGACGAAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       MG4 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       MG5 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       MG6 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGAAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
        P1 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTACATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
        P2 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTACATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
        P3 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
        P4 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTACATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       ER3 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       ER4 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       ER5 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       ER6 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       ER7 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       ER8 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       ER9 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
      ER11 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
        SV ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       AG1 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       AG2 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
       AG3 ATGCTCGTCCTCGTTTTCCTTCCTGCCGCATCCCCGTATATTTTAAGGAGAGGGAAACAGGCGTGAGTTGGACGGAATGAAAGTTCTCGGCCTGTACGCC   200
     ruler .......110.......120.......130.......140.......150.......160.......170.......180.......190.......200



     RH-88 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       GT1 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       VEL GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
        B7 GGTTGTGGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       DEG GGTTGTGGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       PIH GGTTGTGGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       CTG GGTTGTGGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
      STRL GGTTGTGGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       VEG GGTTGTGGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
      CAST GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
    COUGAR CGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       MAS GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
       MG1 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       MG2 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
       MG3 GGCTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACAACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       MG4 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
       MG5 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
       MG6 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
        P1 GGTTGTCGCGGTCGTCTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
        P2 GGTTGTCGCGGTCGTCTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
        P3 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
        P4 GGTTGTCGCGGTCGTCTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       ER3 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
       ER4 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       ER5 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
       ER6 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
       ER7 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
       ER8 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGC-GAAGAACGACGCTGCAAACGACTTCTCGAACTCTCAGTCGT   299
       ER9 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
      ER11 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
        SV GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
       AG1 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
       AG2 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
       AG3 GGTTGTCGCGGTCGTTTGCAGATTGCTTTTTTCTTCGAATCGGTGCTGTAACCCTCGAAGAAGAACGACGCTGCAAACGACTTGTCGAACTCTCAGTCGT   300
     ruler .......210.......220.......230.......240.......250.......260.......270.......280.......290.......300

           ******************************** * ****************************************** ******  ** ***********
       ENT GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCTGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCCTGCCAGGCTCCATG   399
     RH-88 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCTGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCCTGCCAGGCTCCATG   399
       GT1 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCTGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCCTGCCAGGCTCCATG   399
       VEL GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCTGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCCTGCCAGGCTCCATG   399
        B7 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTTCTGCCAGGCTCCATG   399
       DEG GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTTCTGCCAGGCTCCATG   399
       PIH GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTTCTGCCAGGCTCCATG   399
       CTG GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTTCTGCCAGGCTCCATG   399
      STRL GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTTCTGCCAGGCTCCATG   399
       VEG GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTTCTGCCAGGCTCCATG   399
      CAST GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTTCTGCCAGGCTCCATG   399
    COUGAR GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTTCTGCCAGGCTCCATG   399
       MAS GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
       MG1 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGACAGGCTCCATG   399
       MG2 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
       MG3 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   399
       MG4 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
       MG5 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
       MG6 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGATGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   399
        P1 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGACAGGCTCCATG   399
        P2 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGACAGGCTCCATG   399
        P3 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
        P4 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGACAGGCTCCATG   399
       ER3 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
       ER4 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGACAGGCTCCATG   399
       ER5 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
       ER6 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
       ER7 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
       ER8 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCTGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCCTGCCAGGCTCCATG   399
       ER9 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
      ER11 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
        SV GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCCCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTTCTGCCAGGCTCCATG   400
       AG1 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
       AG2 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
       AG3 GTACTTTACGTGCTTCCTTTCAGGGACCTCCCTCCGCGTTACTCATTTGTATTCACAGCTACGAAGTGTCTTGCAAGGTGGATTCGTGCCAGGCTCCATG   400
     ruler .......310.......320.......330.......340.......350.......360.......370.......380.......390.......400



     RH-88 TCTCACTCGGTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
       GT1 TCTCACTCGGTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
       VEL TCTCACTCGGTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
        B7 TCTCACTCGTTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
       DEG TCTCACTCGTTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
       PIH TCTCACTCGTTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
       CTG TCTCACTCGTTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
      STRL TCTCACTCGTTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
       VEG TCTCACTCGTTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
      CAST TCTCACTCGTTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
    COUGAR TCTCACTCGGTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
       MAS TCTCACTCGGTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   467
       MG1 TCTCACTCGGTGCATTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTGCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
       MG2 TCTCACTCGGTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   467
       MG3 TCTCACTCGGTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
       MG4 TCTCACTCGGTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   467
       MG5 TCTCACTCGGTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   467
       MG6 TCTCACTCGGTGCGTTTTCGGAAAAGTTCATTGTGAACGTTCCCCTTGCGTGTCATGACTTTATCAG   466
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