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YUKSEK LiSANS TEZi

MERSIN BiTKISINDE (Myrtus communis L.) YENI NESIL DIZILEME
TEKNOLOJiSi KULLANILARAK TRANSKRIPTOM ANALIZI VE SSR
MARKIRLARININ GELiSTiRiILMESI

Ozlem SIMSEK
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Danigman : Prof. Dr. Yildiz AKA KACAR
Yil: 2019, Sayfa: 110
Jiiri : Prof. Dr. N. Yesim YALCIN MENDI
: Dog. Dr. Pembe EVCI CURUK

Mersin (Myrtus communis L.) Myrtaceae familyasina ait olan tibbi
aromatik acidan 6nemli olan bir tiirdiir. Mersin yaygin olarak parfiim, baharat ve
tibbi endiistride kullanilmakta, meyvesi taze olarak tiiketilmektedir. RNA-Seq
teknigi son zamanlarda gelistirilen ileri diizey transkriptom analiz teknigidir. SSR
markirlarinin tespiti ve gelistirilmesi i¢in son yillarda siklikla yeni nesil dizileme
teknolojilerinden faydalanilmaktadir. Bu ¢alismada, mersin bitkisinde Yeni Nesil
Dizileme Teknolojileri kullanilarak SSR markirlarinin gelistirilmesi amaglanmustir.
Bu amagla bir siyah meyveli ve bir beyaz meyveli olmak iizere iki mersin
genotipinde [llumina HiSeq 2000 Sequencing cihazi kullanilarak RNA sekanslama
calismalar1 gergeklestirilmistir. Orneklerde 111.000’in iizerinde transkript elde
edilmistir. Transkriptlerin toplam uzunlugu 79.141.165-93.880.054 arasinda
degismistir. Orneklerde tespit edilen unigenlerin sayisi ise 68.476-79.802 olarak
belirlenmistir. RNA-Seq analizleri sonucunda, iki farkli mersin genotipinde
gerceklestirilen de novo analizleri ile genom f{izerinde tekrar eden bolgeler tespit
edilmistir. Yapilan analizler sonucunda, en yiiksek tekrar motifinin 12.885 di-
niikleotid oldugu tespit edilmistir. Ayrica 12-11776 arasinda degisen sayida farkl
tekrar motifleri ortaya c¢ikarilmistir. Belirlenen bu tekrar motiflerini g¢ogaltacak
uygun SSR primerleri tasarlanmistir. Tez calismasi sonucunda 10.000 {izerinde
SSR primeri geligtirilmistir.

Anahtar kelimeler: RNA-Seq, Mikrosatellit, [llumina
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TRANSCRYPTOM ANALYSIS AND DEVELOPMENT OF SSR MARKS
BY USING NEW GENERATION LISTENING TECHNOLOGY IN
MERSIN PLANT (Myrtus communis L.)
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Year: 2019, Pages: 103
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Myrtle (Myrtus communis L.) is one of the important aromatic and
medicinal species from the Myrtaceae family. Myrtle is a widely used spice that
has many applications in the perfumery, food and pharmaceutical industries. The
RNA-Seq technique is a recently developed advanced transcriptome analysis
technique. Next generation sequencing technologies are often used to detect and
develop SSR markers in recent years. In this thesis, it is aimed to develop SSR
markers using next generation sequencing technologies. For this purpose, RNA
sequencing studies were carried out using Illumina HiSeq 2000 Sequencing device
on two myrtle genotypes, one with black fruits and one with white fruits. Over
111.000 transcripts were obtained in the samples. The total length of the transcripts
ranged from 79.141.165 to 93.880.054. The number of unigenes detected in the
samples was determined as 68.476-79.802. As a result of RNA-Seq analysis,
repeating regions on the genome were determined by de novo analyzes performed
on two different myrtle genotypes. As a result of the findings, the highest repeat
motif was found to be 12.885 di-nucleotides. In addition, the number of different
repeating motifs ranging from 12-11776 were revealed. Suitable SSR primers were
designed to amplify these identified repeat motifs. As a result of this study, over
10.000 SSR primers were developed.

Key words: RNA-Seq, Microsatellite, [llumina
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GENISLETILMIS OZET

Mersin olarak da bilinen Myrtus communis L., Akdeniz bolgesinin tipik bitki
ortiisii olup, cok yillik, yaprak dokmeyen, ¢ali veya kiiclik agaglardir. Mersin
bitkisi tropik ve subtropik bolgelerde dogal olarak yetisen 100 cins ve 3000 tiir
iceren Myrtaceae familyasinin bir iiyesidir.

Mersin bitkisi ¢ok farkli amagclar i¢in kullanilmakta ve bahge bitkileri tiirleri
icinde gelecek vadeden tiirler arasinda yer almaktadir. Yapraklari ve meyvelerinde
bulunan ugucu yaglar kimya ve tip endiistrisinde yaygin olarak kullanilmaktadir.
Akdeniz sahil kusaginda yangin zararlarindan sonra agaglandirma amach ve siis
bitkisi olarak Avrupa marketlerinde o6zellikle de yesillik olarak buketlerde
kullanimi olduk¢a yaygindir. Meyvesi iilkemizde yerel pazarlarda talep
gormektedir.

Bitki biyoteknoloji ¢alismalari son yillarda hizli bir ilerleme gostermistir. Bu
zamana kadar, farkli bitki gruplarinda birgok ¢alisma yiiriitiilmiis ve bu ¢aligmalar
halen hizla devam etmektedir. Fakat mersin bitkisinde yiiriitiilmiis molekiiler
caligmalar oldukc¢a sinirli kalmistir.

RNA-Seq teknigi son zamanlarda gelistirilen ileri diizey transkriptom analiz
teknigidir. Bu yontem kullanilarak yapilan ¢alismalar, dkaryotik transkriptomlara
bakist degistirmistir. RNA-Seq yontemi, diger yontemlere gore transkriptlerin
izoformlarinin seviyelerinin ¢ok daha hassas 6l¢limiinii saglar. RNA-Seq teknigi
yiksek diizeyde DNA sekanslamayi, transkriptomlarm ileri analizini ve
haritalamay1 miimkiin kilmaktadir.

SSR markirlariin tespiti ve gelistirilmesi i¢in son yillarda siklikla yeni nesil
dizileme  teknolojilerinden  faydalanmilmaktadir. ~ Mikrosatellitler  yiiksek
organizmalara ait kromozomlar tizerinde ardigik olarak tekrarlanmakta olan 1-6 bp
niikleotid gruplarindan olusmaktadir.

Bu tez ¢aligmasinda, mersin bitkisinde Yeni Nesil Dizileme Teknolojileri

kullanilarak SSR markirlarinin gelistirilmesi amaglanmigtir. Bu amagla bir siyah
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meyveli ve bir beyaz meyveli olmak iizere iki mersin genotipinde Illumina HiSeq
2000  Sequencing cihazi  kullanilarak RNA  sekanslama  ¢aligmalari
gergeklestirilmistir.

RNA dizilemesi gergeklestirilen 6rneklerde 60.75 Mb uzunlugunda toplam
ham okuma yapilmistir. Orneklerde 111 binin {izerinde transkript elde edilmistir.
Transkriptlerin toplam uzunlugu 79.141.165-93.880.054 arasinda, ortalama
uzunluk ise 862-844 arasinda degismistir. Tez ¢alismasinda 6rneklerde tespit edilen
unigenlerin sayisi ise 68.476-79.802, toplam uzunluk ise 68.352.675-79.867.395
olarak belirlenmistir. Calismada kullanilan 6rneklerin ortalama uzunlugu 998 ile
1000 arasinda degisiklik gostermistir. Mersin orneklerinin arasinda farkl seviyede
ifade olan genler incelendiginde, toplam gen sayisinin 20.638 oldugu tespit
edilmistir. Mersin Ornekleri arasinda karsilastirmali olarak yiiriitiilen GO verileri
degerlendirildiginde, biyolojik proses siniflandirmasinda en fazla genin metabolik
ve hiicresel proses igerisinde yer aldig1 gozlenmistir. Genlerin hiicresel komponent
olarak smiflandirilmasinda ise en fazla genin hiicre grubunda oldugu tespit
edilmistir. Molekiiler fonksiyonlara goére yapilan siniflandirmada ise farkli
seviyelerde ifade olan genlerin en ¢ok katalitik ve baglanma aktivitesi gosterdigi
belirlenmistir.

RNA-Seq analizleri sonucunda iki farkli mersin genotipinde gerceklestirilen
de novo analizleri ile genom iizerinde tekrar eden bolgeler tespit edilmistir. Yapilan
tespitler sonucunda en yiiksek tekrar motifinin, 12885 di-niikleotid oldugu tespit
edilmistir. Ayrica 12-11776 arasinda degisen sayida farkli tekrar motifleri ortaya
cikarilmigtir. Belirlenen bu tekrar motiflerini ¢ogaltacak uygun SSR primerleri
tasarlanmistir. Tez ¢alismast sonucunda 10.000’in tizerinde SSR primeri

gelistirilmigtir.
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1. GIRIS Ozlem SIMS

1. GIRIS

Mersin olarak da bilinen Myrtus communis L., Akdeniz bdélgesinin tipik
bitki ortiisii olup, ¢ok yillik, yaprak dokmeyen, ¢ali veya kiiciik agaclardir (Cioc,
2018).

Mersin bitkisi tropik ve subtropik bdlgelerde dogal olarak yetisen 100 cins
ve 3000 tiir igeren Myrtaceae familyasinin bir liyesidir (Rezaee ve Kamali, 2014).
Myrtaceae familyasinin ekonomik olarak énemli tiirleri arasinda Eucalyptus spp.,
Feijoa sellowiana (Brg.) ve Psidium guajava L. tiirleri bulunmaktadir (Nobre,
1994).

Ulkemizde Akdeniz Bolgesinde dogal olarak yetisen Akdeniz mersini
(2x=2n=22), ekonomik olarak olduk¢a 6nemli tiirler arasindadir (Baytop, 1997).
Mersin bitkisinin farkli kisimlar1 (yapraklar, ¢igekler, meyveler) tip, gida, likdr ve
kozmetik endiistrileri i¢in dnemli bir¢cok bilesen igerir (Cioc, 2018), bu nedenle
anti-genotoksik, anti-mutajenik, antiseptik, antiinflamatuar amaglar ve internal ve
tropikal enfeksiyonlarin tedavisi i¢in kullanilir (Bonjar 2004; Hayder ve ark, 2004).
Mersin bitkisinin ugucu yaglar ilag¢ iiretiminde kullanilabilir ve yapraklar1 cay
olarak tiiketilebilir (Flamini ve ark, 2004; Ogur, 1994).

Mersin bitkisi, 0.5 ile 3 m arasinda g¢ali veya kiiciik bir aga¢ olup M.
communis subsp. communis ve M. communis subsp. tarentina olmak iizere iki
alttiirii tanimlanmistir (Picci ve Atzei, 1996). Bu tiirler monojeniktir ve hermafrodit
cigeklere sahiptir.

Akdeniz Havzasmin tipik dogal bitkilerinden olan Mersin, iilkemizde
Adana, Antalya, Icel, Canakkale, Istanbul, Zonguldak, Sinop, Ordu, Trabzon,
[zmir, Samsun, Mugla ve Hatay cevresinde yaygindir (Davis, 1972). Genis bir
ekolojik degiskenlik gosteren mersin bitkisi, farkli habitat (yetisme yeri-ortami)
sartlarinda gelisebilmektedir. Makiliklerin daima dominant bir dyesidir. Yavas
biiyiir ama uzun Omiirliidiir, kis aylarinda yapraklarint dékmeyen herdem yesil bir
bitkidir. Yapraklar aromatik bir kokuya sahiptir. Meyveleri {iziimsii meyve tipinde
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1. GIRIS Ozlem SIMS

ve ¢ogunlukla siyahimsi mor renkli ya da beyaz olup sonbaharda (Ekim-Aralik)
olgunlagmaktadir. Olgunlasan meyvelerin tadi sekerli ve buruktur. Boceklerle
tozlanir (Yildirim, 2012). Meyvelerin iizeri 6zellikle arilarm bitkiyi tanimasini
saglayan (mersin bitkisine 6zel olmayip bazi diger bitkilerde de olabilen) hafif bir
mumsu tabaka ile kaplidir, bu da meyveye mat bir goriinlim verir. Meyve ¢ok
tohumludur. Yenilebilen bu meyvelerin hos, baharatli bir tad1 ve aromatik kokusu
vardir (Ogur, 1994). Meyve; ucucu yag, tanen, seker ve organik asitler (sitrik asit
ve malik asit) icermektedir (Erlagin ve Erciyas, 1978). Mersin bitkisi yapraklar1 az
miktarda kafeik, ellajik ve gallik asit gibi fenolik asitler ile kersetin tiirevleri, fazla
miktarda ise katesin ve mirsetin tiirevleri igermektedir (Romani ve ark, 1999;
Yildirim, 2012).

M. communis, iilkemizde genellikle “Mersin” adiyla bilinmesine karsin
ozellikle Giiney sahillerinde “murt”, “hambeles” ve “adi mersin” adlariyla da
bilinmekte ve bazi yerlerde ise yapragina “bahar” adi verilmektedir (Ogur, 1994;
Aydin ve Ozcan, 2007; Avct ve Bayram, 2008; Yildirim, 2012).

Mersin bitkisi ¢ok farkli amaglar i¢in kullanilmakta ve bahge bitkileri
tirleri iginde gelecek vadeden tiirler arasinda yer almaktadir. Yapraklari ve
meyvelerinde bulunan ugucu yaglar, kimya ve tip endiistrisinde yaygin olarak
kullanilmaktadir. Akdeniz sahil kusaginda yangin zararlarindan sonra agaglandirma
amagli ve siis bitkisi olarak Avrupa marketlerinde o6zellikle de yesillik olarak
buketlerde kullanim1 olduk¢a yaygindir. Meyvesi, iilkemizde yerel pazarlarda talep
gormektedir.

Bitki biyoteknoloji ¢alismalari son yillarda hizli bir ilerleme goéstermistir.
Bu zamana kadar, farkli bitki gruplarinda bir¢cok c¢alisma yiiriitiilmiis ve bu
caligmalar halen hizla devam etmektedir. Fakat mersin bitkisinde yiiriitiilmiis
molekiiler ¢calismalar oldukc¢a sinirli kalmistir.

Son yillarda gelistirilen ve giiniimiizde kullanilan en 6nemli teknolojilerden
biri olarak karsimiza c¢ikan yeni nesil DNA dizileme teknolojileri yiiksek

dogrulukla, ultra hizli olarak, dizileme yapabilme kapasiteleri sayesinde
2



1. GIRIS Ozlem SIMS

transkriptom analizi, ploidi seviyesinin belirlenmesi, molekiiler markir gelistirme
ve mRNA profilinin belirlenmesi gibi bircok ¢alismada kullanilabilmektedir
(Donmez ve ark, 2015). RNA sekanslama teknigi, dizileme teknolojisinin
kullanimi ile transkriptomlarin belirlenmesinde kullanilan bir yontemdir. Bu
yontem kullanilarak yapilan c¢aligmalar, Okaryotik transkriptomlara bakisi
degistirmistir. RNA-Seq yontemi, diger yontemlere gore transkriptlerin
izoformlarinin seviyelerinin ¢ok daha hassas Ol¢limiinii saglar. RNA-Seq teknigi
yiksek diizeyde DNA sekanslamayi, transkriptomlarin ileri analizini ve
haritalamayr miimkiin kilmaktadir. RNA sekanslama teknigi su ana kadar ortaya
atilan diger biitiin tekniklerden daha {ist bir 6karyotik transkriptom analizi ortaya
koymaktadir. Transkriptom, belirli bir gelisim agsamasi ya da fizyolojik kosulda bir
hiicre igerisindeki transkriptlerin toplami ve sayisi olarak ifade edilmektedir.

RNA-Seq teknigi son zamanlarda gelistirilen ileri diizey transkriptom
analiz teknigidir. Genel olarak total RNA fragmentlerine adaptdr takilarak (tek
veya ¢ift) cDNA fragmentleri olusturulmaktadir. Daha sonra her bir molekiil
amplifikasyonlu veya amplifikasyonsuz bir sekilde sekanslanmaktadir. Sekanslarin
uzunlugu kullanilan teknolojiye gore 30-400 bg¢ araliginda olabilmektedir (Wang
ve ark, 2009).

RNA sekanslama diger sekanslama teknikleri (Tilling microarray, cDNA
veya EST sekanslama) ile karsilastirildiginda onemli avantajlar saglamaktadir.
RNA sekanslamanin hibridizasyona dayali yaklagimlarin aksine transkripsiyon
analizinde herhangi bir sinir1 bulunmamaktadir. Bu durum model olmayan
organizmalarin transkriptom analizinde genom 6n bilgisi olmadan ileri diizeyde bir
analiz yapma firsatt tanimaktadir. RNA sekanslama transkripsiyon sinirinin
lokasyonunu tam olarak bulundugu yeri tek baz ¢oziiniirliigii (ayirt edilebilirlik) ile
belirleyebilmektedir. Bunun yan1 sira 30 b¢’lik kisa okumalar iki ekzonun nasil
birlestigi ile ilgili bilgi verirken; daha uzun okumalar ¢ok sayida ekzonun nasil
birlesebilecegini ortaya cikarmaktadir. Bu faktérler RNA sekanslama teknigini

kompleks transkriptom c¢alismalarinda kullanish kilmaktadir. RNA sekanslama
3
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transkripsiyona ugramis bolgelerde bulunan SNP gibi baz varyasyonlarini ortaya
cikmasint saglamakta, qPCR (quantitive PCR) ile karsilastirildiginda yiiksek
oranda bir dogrulukla gen ekspresiyon seviyesini tespit edebilmektedir. Ayrica
yiiksek tekrar edilebilirlik kapasitesine sahiptir.

RNA dizileme igin kullanilan yeni nesil dizileme teknolojileri ticari olarak
Illumina, Roche 454, Helicos BioSciences ve Life Technologies olmak iizere 4
platform tarafindan ulasilabilir durumdadir ve yeni teknolojiler gelistirilmektedir.
RNA dizilemenin yan1 sira genomik ¢alismalar i¢in verim, okuma uzunlugu, hata
orani ve eslestirilmis okuma gercgeklestirme yetenegi gibi dizileme kapasiteleri géz
onlinde bulunduruldugunda, NGS sirketleri diisiik maliyette en iyi dizileme
performansini saglamak i¢in siirekli kendi platformlarini gelistirmektedir (Metzker,
2010; Ozsolak ve Milos, 2011). Genel olarak RNA sekanslama asamalar1 Sekil
1.1°’de sunulmustur. Fakat her RNA sekanslama platformunun farkli asamalari
bulunmaktadir. Illumina teknolojisinde meydana gelen sekanslama ve enzimatik
olaylarm tamam bir akis hiicresinde meydana gelmektedir. [llumina platformlar
koprii amplifikasyonunu kullanarak senteze dayali sekanslama prensibine gore

caligmaktadir.
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Sekil 1.1. RNA sekanslama genel prensibi (Wang ve ark, 2009).

Parcalanabilir ve tekrar birbirinden ayrilabilir forward ve reverse
oligoniikleotidler, adaptdrlere uygun sekilde amplifikasyon siiresince kullanilir. Bu
oligoniikleotidler Illumina platformunun yiizeyine yapisik ve yerlesik olarak
kullanilir. Illumina hiicrelerine kiitiiphane yiiklemenin ilk agamasi, dsDNA
denatiirasyonudur. Bu asamada dsDNA (gift zincirli) ssDNA’ya (tek zincirli)
dontislir. Bu tek zincirli DNA’lar Illumina hiicreleri iizerine yerlesik olarak
bulunan oligoniikletidlerle hibridize olur. Bu asamada oligoniikleotidler primer
olarak kullanilarak tek zincirli DNA c¢ift zincirli DNA’ya ¢evrilir. Bu asamadan
sonra baslangi¢ kiitiiphane molekiilleri kaldirilir ve kopyalanmaz. Geriye kalan ve
hiicrelerdeki oligoniikletidlere bagli olarak bulunan fragmentler identik kopyalar

iretmek i¢in kullanilir. Bu kopyalara cluster adi verilir. Bu olay denatiirasyon,
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baglanma ve uzamaya aracilik eden ii¢ spesifik buffer’in dongiisel degisimi ile
yapilir. Bu asamalar, 60 °C sicaklikta gergeklesir. Her dongii sonrasinda olusan
fragmentler 3’ ile biter ve bir bagka yiizeye bagli oligniikleotid ile kdprii olusturur.
Son asamada oligoniikleotidlerin dig yiizeyinde bulunan ayrilabilir bdlge
kullanilarak ¢ift zincirli DNA’nin bir zinciri alinmaktadir. Daha sonra 3’ ile biten
siralar dANTP kullanilarak bloke edilmektedir. Bloke edilen siralar yeni bir
dongiiniin baglamasini engelleyerek ayni fragmentlerin belirli bir orandan sonra
stirekli iiretilmesini engellemektedir (Buermans ve Dunnen, 2014).

Fragmentlerin aplifikasyonu floresan dNTP’ler ile ger¢eklesmektedir.
Floresan etiketli INTP’ler uzama sirasinda uygun komplamenter baz karsiligina
denk gelecek sekilde yerlesir ve floresan 1s1ma yapar ve bu isimalar goriintiilenir.
Her dANTP (A,T,G,C) kendine 6zgii bir terminatdr floresan 1sima yapar boylece
hatali okumalar en aza indirgenir. [llumina teknolojisinde her dongii yaklasik bir
saat siirer. Bir saatlik dongiiniin uzun bir kismini goriintiileme kisa bir siiresini ise
enzimatik reaksiyonlar olusturur. Goriintiileme siiresi degistirilerek dongii siireleri
daha da kisaltilabilir.

SSR markirlarinin tespiti ve gelistirilmesi i¢in son yillarda siklikla yeni
nesil dizileme teknolojilerinden faydalanilmaktadir. Mikrosatellitler yiiksek
organizmalara ait kromozomlar tizerinde ardigik olarak tekrarlanmakta olan 1-6 bp
niikleotid gruplarindan olugmaktadir. SSR tekniginde genomda tekrarlanan baz
dizilerinin bulundugu bdolgeler ¢ogaltilir. Tekrar sayilarina gore polimorfizm olusur
ve farkli sayidaki tekrarlari temsil eden her bant, farkli bir 2 alleli gosterir.
Tekrarlanan DNA’larin sagindaki ve solundaki zincirler o dizine &zgiidiir, yani
spesifiktir. Bu dizinler SSR primerlerini dizayn etmek i¢in kullanilarak belli bir
lokus PCR ile klonlanip ¢ogaltilir. SSR bir kodominant markir sistemidir. Yani
heterozigot alleller homozigotlardan ayirt edilebilir ve PCR kullanimu ile allellerin
jel lizerine seperasyonunun yapilmasiyla genom iizerinde belli bolgelerdeki genetik

bilgilere ulasmak miimkiindiir (Simsek ve ark, 2018). Bitki 1slah1 ¢alismalarinda
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hi¢ siiphesiz en Onemli basamak bitki genetik kaynaklarinin toplanmasi ve
tanimlanmasidir.

Bu tez ¢aligmasinda, mersin bitkisinde Yeni Nesil Dizileme Teknolojileri
kullanilarak SSR markirlarinin gelistirilmesi amaglanmistir. Bu amagla bir siyah
meyveli ve bir beyaz meyveli olmak iizere iki mersin genotipinde Illumina HiSeq
2000  Sequencing cihazi  kullanilarak RNA  sekanslama  caligmalari
gergeklestirilmistir.  Islah  calismalarinda  1slah  materyallerinin  genetik
karakterizasyonu, yetistiricilerin ideal ebeveyn g¢esidinin se¢iminde yardimei
olacaktir. Tez calismasinda gelistirilen SSR markirlarinin mersin genotiplerinin

tanimlanmasinda kullanilabilecektir.



1. GIRIS Ozlem SIMS




2. ONCEKI CALISMALAR Ozlem SIMSEK

2. ONCEKIi CALISMALAR

2.1. Mersin bitkisinde yiiriitiilen molekiiler calismalar

Bruna ve ark (2005), yapmis olduklar1 ¢alismada, Italya'min alti farkl
bolgesinden topladiklar1 yaban Mersin genotipleri arasindaki genetik iligkileri
belirlemek amaciyla AFLP markirlarmi kullanmiglardir. Caligmada 51 birey
secilmig ii¢ primer kombinasyonu ile analiz edilmistir. Polimorfik bantlar
skorlanmis ve toplanan Orneklerde genetik cesitliligi degerlendirmek amaciyla
kullanilmistir. Apulia ve Sicilya kismindan gelen genotipler belirli bir alt kiimede
toplanmigtir. Bu bireylerin belirli bir dal ve yaprak morfolojisi ile karakterize
oldugu belirlenmistir.

Agrimonti ve ark (2007), yapmis olduklar calismada italya'nin Sardinia ve
Calabria bolgelerinde Yazim alanlar1 gerektigi kadar wuzatilabilir Mersin
populasyonlarinin  genetik ¢esitliligini AFLP markirlart ile aragtirmiglardir.
Gergeklestirilen analizler sonucunda populasyonlar iginde yiiksek oranda genetik
cesitlilik belirlenmistir.

Messaoud ve ark (2007), yapmis olduklar ¢aligmada, alti1 Tunuslu Mersin
populasyonunda genetik varyasyonu RAPD markirlar1 ile arastirmiglardir.
Calismada 79 RAPD primeri kullanilmigtir,. RAPD analizlerinde elde edilen
bantlarin sayisi kullanilan primere bagli olarak 9 ile 23 arasinda degismistir.
Amplifiye bantlardan %88.61'inin polimorfik oldugu belirlenmistir. Calismada elde
edilen spesifik bantlar biyoiklim ile iligkili bulunmustur.

Serce ve ark (2008), yapmis olduklar1 calismada, Hatay'dan topladiklart ve
iki gruba ayirdiklar1 (Set 1 ve Set 2) Mersin bitkilerinde meyve agirligi, genisligi,
uzunlugu, c¢oziilebilir katt madde, pH ve asitlik gibi meyve karakterlerini
degerlendirmislerdir. Ayrica 26 RAPD primeri kullanarak Set 1 ve 2'nin genetik
varyasyonunu aragtirmiglardir ve elde edilen verileri kluster ve temel bilesenler

analizi araciligiyla analiz etmiglerdir. RAPD analizleri sonucunda 46's1 polimorfik
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olmak tiizere toplam 159 net ve tekrarlanabilir bant elde edilmistir. Ortalama
polimorfizm oran1 %28.6 olarak belirlenmistir.

Albaladejo ve ark (2010), ispanya'da yetisen Mersin genotipleri arasindaki
genetik cesitliligi arastirmak amaciyla SSR markirlart gelistirmiglerdir. SSR
markirlarinin izolasyonu igin rastgele genomik kiitiiphaneden ¢ok sayida klon ABI
3730 DNA Analyzer ile dizilenmistir. SSR gelistirme ¢alismalarinda klasik
yontemler kullanmiglar ve son derece kisith sayida SSR markir1 gelistirmislerdir.
Geligtirilen 14 primer ¢iftinden amplifikasyon elde edilmistir. Polimorfik oldugu
belirlenen 11 primer 48 bireyde kontrol edilmistir. Her lokustaki allel sayis1 3 ile
11 arasinda degismis ve toplam allel sayis1 83 olarak belirlenmistir.

Messaoud ve ark (2011), Tunus'ta yetisen Mersin bitkisinin 4 farklh
morfolojiye sahip populasyonlarinin kimyasal ve genetik cesitlilik ve yapisini
arastirmak i¢in ugucu yag kompozisyonu ve AFLP markirlarii kullanmiglardir.
Populasyon icindeki genetik c¢esitlilik morfolojik gruplara gore degisiklik
gostermistir. AFLP markirlarin1 temel alan populasyon yapisi ugucu yag
kompozisyonu ile uyum gostermistir.

Melito ve ark (2013), Mersin bitkisinin Sardunyali aday kiiltiirlerinde ve
bazi yaban populasyonlarindaki genetik varyasyonu ISSR markirlart kullanarak
aragtirmiglardir. ISSR analizlerinde skorlanabilir 12 primer ile 221 fragment
amplifiye olmustur. Caligmada iki biiyiilk kiime tanimlanmistir. Birincisi g¢esitli
Sardunya bolgelerinden selekte edilen aday kiiltiirler, ikincisi ise, Asinara, Corsica
ve Surigheddu'dan toplanan yabani bireyler. Calisma sonunda yabani genotiplerin
aday kiiltiirlerden farkli oldugu tespit edilmistir. Ayrica genetik degiskenlik yiiksek
bulunmustur.

Melito ve ark (2016), yapmis olduklar1 ¢aligmada Sicilya'da yabani Mersin
populasyonlarinin genetik ¢esitliligini genetik, morfolojik ve biyometrik analizler
ile arastirmislardir. Calismada 7 lokalizasyondan toplam 36 genotip AFLP markir
sistemi kullanilarak karakterize edilmistir. AFLP analizleri sonucunda 152

polimorfik fragment elde edilmistir. Gergeklestirilen STRUCTURE analizleri
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sonucunda ¢aligmada kullanilan Mersin genotipleri 3 genetik kiimeye (A, B ve C)
ayrilmistir. Ayrica genetik, morfolojik ve biyometrik veriler arasindaki iliskiler
aragtirllmigtir. Genetik kiimeler ve cali sekli/bitki biiylime davranislari arasinda
o6nemli korelasyon bulunmustur. Ayrica yaprak, meyve ve tohum biiyiikligii gibi
morfolojik 6zellikler B ve C kiimesinde 6nemli diizeyle iligkili bulunmustur.

Melito ve ark (2017), yapmis olduklar1 ¢alismada mersin bitkisinin yaygin
olarak bulundugu Sardunya'nin eko cografi bdlgesi i¢indeki yabani mersin
popiilasyonlarinin genetik c¢esitliligi ve yapisini arastirmislardir. Her bolgeden 20
birey toplanarak on sekiz popiilasyon rastgele orneklenmistir. Caligmada, 150
polimorfik fragmentin tespit edildigi AFLP markirlari ile toplam 360 6rnek analiz
edilmistir. Calisma sonunda, toplamda iki farklilagmis genetik grup tanimlanmistir.
Agrometeorolojik ve cografi degiskenler iki kiimenin dagilimini etkilemistir.

Mele ve ark (2019), 46 selekte edilmis ve Sardunya'dan 414 yabani genotip
olmak iizere toplam 460 mersin genotipinin genetik ¢esitliligini 14 SSR markin
kullanarak aragtirmiglardir. Genetik cesitlilik parametreleri, 10 markirin ileriki
analizler i¢in yeterince polimorfik oldugunu gdstermistir. Gozlenen heterozigosite,
0.21 (Porto Ferro) ile 0.44 (Olia Speciosa) arasinda degismekte olup, ortalama 0.32
olarak tespit edilmistir. Selekte edilmis grupta heterozigotinin (0.40) yabani grup
(0.45) ile kiyaslandiginda daha diisiik oldugu belirlenmistir.

Ince ve Karaca (2019), Yonlendirilmis Minisatellit DNA Cogaltimi
(DAMD) Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) yontemi ile mersin genetik
caligmalarinda faydali DNA markirlarinin varligimi arastirmislardir. Caligmada,
Akdeniz bélgesinden toplanan ii¢ farkli yabani mersin aksesyonundan yiiksek
kaliteli genomik DNA 6rnekleri (60-120 nanogram) izole edilerek Td-DAMD-PCR
caligmalarinda kullanilmistir. Analizler yabani mersin aksesyonlarinin genomik
DNA’larinda 22 primer taramasindan 16 primerin basariyla amplifikasyon elde
edildigini gostermistir. Arastiricilar, bu ¢alismanin Td-DAMD-PCR markirlarinin
mersinde genotiplerin ve gesitlerin genetik koruma ve tiir tanimlama ¢alismalarinda

basariyla kullanilabilme potansiyeli oldugunu ileri stirmiistiir.
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2.2. Bitkilerde NGS Teknolojileri ile SSR Markirlarinin Gelistirilmesi
Cahismalarn

Francis (2010), Domates gen kaynaklar1 igerisinde, genetik ¢esitliligi
belirlemek amaciyla alti domates ¢esidinin kok, yaprak, cicek, meyve ve kallus
dokularindan ¢cDNA kiitiiphanesi olusturmustur. Caligmada Illumina GAII yeni
nesil dizileme teknolojisi kullanilarak her domates ¢esidi i¢in toplam dizinin 2.5
Gb’dan fazlasi ortaya cikarilmigtir. Tek ve eslestirilmis 60 bp’lik okuma ile
domateslerin 32.5 Mb transkriptom dizilemesi gergeklestirilmistir. Bu yeni diziler,
tiirler arasinda gen duplikasyonlarinin belirlenmesi, domates tek niikleotid
polimorfizmlerinin incelenmesi gibi gelecek analizler icin ara¢ olacagi
belirtilmistir.

Li ve ark (2010), yapmis olduklar1 ¢aligmada, Prunus mume g¢igegi ve
meyvesinin cDNA kiitiiphanesini olusturmuslardir. Kiitiiphanenin 10.1123 klonu
dizilenmis ve 8.656 yiiksek kalitede EST dizisi elde edilmistir. 1.492 contig ve
2.981singleton'dan olusan 4.473 unigenden 1.294 unigenin bilinen veya varsayilan
fonksiyonlara sahip oldugu belirlenmistir. Ayrica, P. mume unigen veri setinde
1.233 wvarsayilan basit dizi tekrar1 (SSR) bulunmustur. Potansiyel SSR'leri
cevreleyen 42 primer ¢ifti rastgele test edilmis ve 14 ¢ift gergek tip SSR lokusu
tanimlanarak 20 ayr1 P. mume bitkisinde polimorfik bantlar elde edilmistir. Ayrica,
bu 14 EST-SSR primer ¢ifti seftali ve erikte test edilmistir. Elde edilen sonuglar,
primer c¢iftlerinin yaklagik% 89'unun iki tiirde hedef PCR bantlarn irettigini
gostermistir. Erik tiirlerinde yiiksek polimorfizm (%65), seftalide diisiik polimorfiz
(%46) gozlenmistir. Caligmada kullanilan ii¢ tiiriin kiimeleme analizi, bu SSR
markirlarinin Prunus tiirleri arasindaki ve i¢indeki genetik iligkilerin ve gesitliligin
degerlendirilmesinde yararli oldugunu gdstermistir.

Zalapa ve ark (2012), yapmis olduklari ¢alismada, Vaccinium macrocarpon
bitkisinin genomunda 454 dizileme metodu ile SSR tespit etmiglerdir. Caligmalari
sonucunda 107244 SSR lokusu kesfedilmis ve AG tekrar dizisi %35 orani ile en sik

rastlanan SSR motifi olmustur.
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Zhang ve ark (2012a), susam bitkisinde RNA-Seq analizleri ile SSR
markirlari gelistirmiglerdir. Bu amagla susam bitkisinden farkli biiylime ve gelisme
asamalarina  sahip Ornekler almarak transkriptom dizileme analizleri
gergeklestirmisler ve bu dizilere dayali SSR markirlar gelistirmislerdir. Dizileme
caligmalari sonucunda 260 milyon iizerindeki okumadan 42.566 unitranskript ve 24
c¢DNA Kkiitiiphanesi olusturulmustur. Toplam olarak 15 bazin iizerinde 7.324 ve 18
bazin iizerinde 4.440 SSR tespit etmislerdir. Ortalama olarak kb basina 6.55 15
bazdan biiyilk SSR, 10. 81 kb 18 bazdan biiyiilk SSR tespit edilmistir. Tekrar
motifleri incelendiginde %48 diniikleotid, %20 triniikleotid, %25 hekzaniikleotid,
%2.97 pentaniikleotid, %2.12 tetraniikleotid ve %0.57 mononiikleotid tespit
edilmistir. Toplam olarak 2.164 SSR primeri 4.440 SSR bdlgesi iceren dizilerden
tanimlanmistir. Bu SSR bdlgelerinin igerisinden Yazim alanlar gerektigi kadar
uzatilabilir 18 bazdan biiyiik olan rastgele 300 SSR primeri secilmis ve dogrulama
amacityla kullanilmistir. Toplam 24 ¢esitte 300 primerin 276 tanesinin PCR {iriinii
olusturdugu tespit edilmistir.

Zhang ve ark (2012b), yer fistig1 bitkisinin tohum gelisimi siirecinde
transkriptom karakterizasyonu, de novo analizleri ve SSR markir gelistirme
caligmalan yiirtitmiislerdir. Bu amagla farkli yag iceriklerine sahip 3 yer fistig1
¢esidinin - olgunlagmamis  tohumlarmi  kullanarak RNA-Seq  analizleri
gergeklestirmislerdir. Toplam olarak 100 bg'den olusan 27 milyonluk okuma
gergeklestirmisler ve 59.077 unigen belirlemislerdir. Calisma sonucunda toplam
olarak 3.919 mikrosatellit markir1 gelistirmigler ve 160 tanesini kontrol etmislerdir.

Li ve ark (2012), kaucuk agacinda yeni nesil DNA dizileme teknolojileri
kullanarak EST-SSR markir gelistirme ¢alismalar yiiriitmiislerdir. Bununla beraber
elde edilen dizilerde de novo analizleri gergeklestirmiglerdir. Calismalarinda
Illumina dizileme teknolojisi kullanarak 30 milyon dizileme okumasi
gergeklestirmigler ve toplam olarak 22.756 unigen tespit etmislerdir. Ayrica bu
unigenlerden toplam 39.257 SSR tanimlamislardir. Bu markirlar arasindan 110

tanesi rastgele secilerek 13 kaucuk agacinda denenmistir. Bu ¢alisma sonucunda
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[llumina yeni nesil dizileme teknolojisinin transkriptom karakterizasyonu ve
molekiiller markir gelistirme c¢alismalarinda olduk¢a kullanigh oldugunu
belirtmislerdir.

Dong ve ark (2014), yapmis olduklar1 c¢alismada, Sibirya kayisisinda
(Prunus sibirica L.) de novo transkriptom analizi ve potansiyel SSR markirlarinin
454 pyrosequencing ile gelistirilmesini amaglamiglardir. Calismada 454 GS FLX
Titanyum sekans1 kullanilarak tek bir ¢calismada ortalama biiyiikliigii 425 bp olan
1.243.067 yiiksek kaliteli okuma ve toplamda 528.4 Mb dizi verisi elde edilmistir.
Calismada lipid biyosentezinde ve metabolizmasinda yer alan 191 unigen
bulunmus, ve bunlar arasindan iki desatiiraz enziminin ekspresyon profilleri,
Sibirya kayisisindaki alti dokuya dayanarak, kantitatif gercek zamanli polimeraz
zincir reaksiyonu (qRT-PCR) ile analiz edilmistir. Elde edilen 6509 unigenden
7304 basit sekans tekrar1 (SSR) tanimlanmis ve toplam 9930 primer ¢ifti
tasarlanmigtir. Tasarlanan primerlerin faydalilhigini dogrulamak icin rastgele 50
primer cifti se¢ilmis ve 24 primer ¢ifti (%48) ile beklenen biiyiikliikte bant elde
edilmistir.

Zhou ve ark (2014), yaptiklar1 calismada, Asya’da besinsel ve medikal
ozellikleri bakimindan olduk¢a genis kullanim alanina sahip olan Auricularia
polytricha mantarinda miselyum ve meyve dokusunda molekiiler markir
gelistirmek amaciyla Illumina Solexa sekanslama teknolojisi kullanilarak dizileme
gergeklestirmislerdir. De novo analizlerinde 36483 EST ve N50 uzunlugunda 636
be tespit edilmigtir. Tespit edilen EST’lerin 28108 tanesi bilinen protein data
bankalari ile benzerlik gostermistir. EST’ler en yiiksek benzerligi A. delicata tiri
ile gostermistir. Gen ekspresyon profili analizleri 2057 EST’nin farkli ifade
edildigini bunlardan 1020’nin miselyumda, 1037’sinin ise meyveye doniisen
kisimda up regiile oldugu tespit edilmistir. Bu ¢alismada ayrica 1715 potansiyel
SSR markir1 belirlenmistir.

Backiyarani ve ark (2015), muzda (Musa balbisiana) yeni nesil dizileme

teknolojisi  kullanarak transkriptom analizleri gergeklestirmiglerdir. RNA
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sekanslama ¢alismalarinda M. balbisiana tiriine ait 'Attikol' ¢esidini
kullanmiglardir. RNA-Seq analizlerinde Ion Torrent platformunu kullanarak
yaklagik 4.5 milyon okuma gergeklestirmislerdir. Biyoinformatik analizler
sonucunda ortalama uzunlugu 113 bg¢ olan 82413 transkript tespit etmislerdir.
Transkriptlerin Swiss-Prot veri bankasinda yapilan aragtirmalari sonucunda 35783
transkript belirlenmigtir. Ayrica 20696 transkriptin 455 farkli yolakta gérev aldigi
belirlenmistir. Calisma sonunda toplam 4780 SSR bolgesi tespit edilmis ve toplam
2628 SSR primeri tasarlanmistir. Bu primerler arasindan rastgele segilen 30
tanesinin etkinligi muz genotiplerinde arastirilmistir.

Thakur ve Randhawa (2018), iki guar fasiilye (Cyamopsis tetragonoloba,
L. Taub.) ¢esidinde RNA-seq analizleri yaparak SSR, SNP ve InDel markirlar
gelistirmiglerdir. RNA-seq analizlerinde Illumina HiSeq 2500 platformu
kullanilmistir. Calisma sonunda ortalama 1016 bp uzunlugunda toplam 102,479
unigen elde edilmistir. 102.479 unigenin MISA ve SAMtools versiyon 1.4
yazilimlar ile taranmasi sonucunda, 18792 SSR, 5999 SNP ve 249 InDels olmak
tizere toplam 25,040 markir tanimlanmistir. Calisma sonunda tanimlanan bu
markirlarin guar fasiilyesinin molekiiler 1slah programlan icin faydali olabilecegi
vurgulanmaigtir.

Simgek ve ark (2018), yapmis olduklar1 ¢aligmada, yeni nesil dizileme
teknolojileri  kullanarak narda mikrosatellit bolgelerinin  tespit edilmesini
amaglamislardir. Bu amagla RNA-Seq caligmalar1 gerceklestirmislerdir. RNA-Seq
analizlerinde 'Hicaznar' ve '33N26' cesitlerini kullanmislardir. Biyoinformatik
caligmalar sonucunda DNA iizerinde mikrosatellit bolgelerin tanimlanmasi
saglanmigtir. Calisma sonunda yaklagik 19,000 mikrosatellit belirlenmistir. Bu
bolgeler arasindan rastgele segilen 20 SSR primer ¢ifti 40 farkli nar genotipinde
test edilmistir. Yapilan analizler sonucunda 20 SSR primer ¢iftinden de basarili bir
sekilde amplifikasyon saglandigi, bunlardan 5 tanesinin polimorfik sonuglar

verdigi tespit edilmistir.
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Cai ve ark (2019) daha 6nce bambu (Phyllostachys violascens) bitkisinde
lumina Truseq kullanarak elde ettikleri transkriptom dizilerini kullanarak
(GenBank Accession No. SRX5137626) 18,356 EST-SSR lokusu belirlemislerdir.
Calismada, EST-SSR lokuslarindan toplam 11.264 primer ¢ifti basariyla
tasarlanmis ve 96 primer ¢ifti rastgele segilerek sentezlenmistir. Ayrica 16 Lei
bambu ¢esidini ve 10 farkli Phyllostachys tiiriinti siniflandirmak i¢in toplam 54
primer ¢ifti kullanilmigtir. Calismada kullanilan 54 primer c¢ifti arasindaki
polimorfizm allelleri, P. violascens gesitleri igin 3 ile 12 arasinda, Phyllostachys
icin 3 ile 20 arasinda degismistir. Polimorfizme dayali filogenetik agag, 16 P.
violascens ¢esidini ve 10 Phyllostachys tiirlinii basarili bir sekilde ayirt etmistir.

Ma ve ark (2019), Illumina RNA-Seq teknigini kullanarak ilk kez Cin
alicinda (Crataegus pinnatifida) polimorfik EST-SSR markirlar1 gelistirmiglerdir.
Calismada, toplamda, 5091 EST-SSR lokusundan 14.364 unigen arastirilmigtir. En
cok bulunan SSR'lar sirast ile di-niikleotitler (2012, %39.52), mono- (1989,
%39.07) ve tri-niikleotitler (1024, %20.11) olarak belirlenmistir. Bu EST-
SSR'lardan toplam 300 primer ¢ifti tasarlanmis ve Cin'in farkli cografi
bolgelerinden toplanan 70 Cin alici genotipinin polimorfizm analizleri igin
kullanilmigtir. Calismada, 239 (%79,67) primerden amplifikasyon elde edilmis,
bunlardan 163 (%54,33)"{ polimorfizm gdstermistir. Son olarak, genetik cesitlilik
analizi i¢in yiiksek polimorfizmi olan 33 primer se¢ilmis ve kapiller elektroforez
genotipleme platformu kullanilarak 70 bireyde test edilmistir. Toplam 108 allel, 33
SSR markeri ile amplifiye edilmistir. Allel sayis1 (Na), lokus bagina 2 ile 14
(ortalama: 4.939) ve etkili allel sayis1 (Ne), 1.258 ile 3.214 (ortalama: 2.221) olarak
tespit edilmistir. Gen cesitliligi (He), gozlenen heterozigotite (Ho) ve polimorfizm
bilgisi icerigi (PIC) ortalama degerleri sirasiyla 0.524 (aralik 0.205-0.689), 0.709
(aralik 0.132-1.000) ve 0.450 (aralik 0.184-0.642) olarak belirlenmistir.

Wang ve ark (2019), Magnolia wufengensis bitkisinde de novo
transkriptom dizileme yaparak EST-SSR markirlart gelistimislerdir. Calismada,

binlerce fonksiyonel markirin gelistirildigi binlerce EST olusturmak icin RNA-Seq
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teknigi kullanilmistir. Tanimlanan 9567 SSR’mn 8306's1 unigen dizileri igermistir.
Farkli SSR motif tipleri arasinda, en fazla diniikleotid tekrarlart (%50.8) ve bunu
takiben triniikleotit tekrarlart (% 32.4) bulunmustur. AG / CT (%37.8) ve AAG /
CTT (%11.8) en zengin tekrarlanan motifler olmustur. Toplam bir 5203 EST-SSR
yeni primer ¢ifti, bir referans veritabani olusturmak i¢in tasarlanmis; bunlardan,
cicek pigment olusumuyla ilgili 33, M. wufengensis'in bes gesidi tizerinde test
edilerek PCR ile dogrulanmistir. Yirmi iki primer ¢iftinden, dogrulama c¢alismalari
sonucunda PCR iirlinii elde edilmistir. Ayrica, markir bagina allel sayisi 1 ile 6
arasinda (ortalama 3.41) ve polimorfik bantlar 0 ile 6 arasinda (ortalama 2.77)
degismistir. Ek olarak, genetik uzaklik, antosiyanin ve flavonoid igerikleri de dahil
olmak iizere bazi fenotipik indekslerle pozitif korelasyon gostermistir. Ayrica, bu
EST-SSR markirlarini diger ilgili tiirlere uygulamak, markirlarin %50.0-68.1'inin

transfer edilebilecegini gostermistir.

2.3. Bitkilerde RNA Sekanslama Teknigiyle Gerceklestirilen Diger Calismalar

Azim ve ark (2014), mango bitkisinin yaprak transkriptom ve kloroplast
genomunu yeni nesil dizileme teknolojisi kullanarak karakterize etmislerdir. RNA-
Seq analizlerinde Illumina HiSeq 2000 platformu kullanmislardir. RNA-Seq
analizleri ile 12 milyon okuma iretilmig, de novo transkriptom analizleri
sonucunda 30.509 unigen tespit edilmistir. Genomik veri tabanlari kullanilarak
gerceklestirilen BLAST analizleri sonucunda 25.593 mango unigeni (toplamin
%80') anote edilmistir ve mangonun en yakin komsusunun Citrus sinensis oldugu
belirlenmistir. 9.141 (%37) unigen C. sinensis ile eslesmistir. GO ve Clusters of
Orthologous Group analizleri sonucunda unigen dizileri sirasiyla 57 ve 25 sinifa
ayrilmistir. 13.500 fazla unigen 293 KEGG yolaginda gorev almistir. KEGG
tabanli gen anotasyonu biyoaktif flavon, flavonol ve flavonoidlerin biyosentezi,
terpenoid ve ligninlerin biyosentezi ve bitki hormon sinyal iletimini kapsayan

biyokimyasal yolaklarin dizilerinin varligin1 gostermistir. Calismada mango
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transkriptom dizilerinin proteolitik enzimlerin 5 katalitik sinifa ait 235 proteaz ile
iligkili oldugunu ortaya ¢ikarmustir.

Zhao ve Song (2014) yaptiklar1 ¢aligmada, viriislere dayanikli transgenik
bitkiler gelistirmek i¢in hpRNA’lara (hairpin-sa¢ tokasi) bagli gen susturma
sistemini gelistirmislerdir. SRNA molekiillerini karakterize etmek icin transgenik
kiraz anaglarinin ekspresyon vektorii olan hpRNA’dan Prunus necrotic ringspot
virlisiinli (PNRSV-hpRNA) arastirmak amaciyla Illumina teknolojisi kullanilarak
sekanslama yapilmistir. Bunun i¢in transgenik olmayan anaglar ile PNRSV enfekte
edilmis kiraz anaglar1 kullanilmigtir. PNRSV sRNA havuzu analiz edildiginde 24
niikleotitlik siRNA’larin (small interferring) transgenik anaglarda yaygin bir
sekilde bulundugu, PNRSV enfekte edilmis anaglarda 21 niikleotidlik siRNA’larin
bulundugu tespit edilmistir.

Wu ve ark (2014), mango (Mangifera indica Linn) meyvelerinde
transkriptom ve proteomik analizler gerceklestirmislerdir. Caligmada, gelisme ve
olgunlagma evreleri sirasinda meyve perikarp ve posasindan elde edilen drneklerin
transkriptom dizilemesinde Ilumina RNA-Seq teknolojisi kullanilmistir. RNA-Seq
analizleri sonucunda ortalama 858 b¢ uzunlugunda 54.207 transkript iceren toplam
68.419.722 okuma elde edilmistir. Toplam olarak 42.515 (%78.43) transkript genel
protein veri tabanlari kullanilarak anote edilmistir. KEGG analizleri sonucunda
23.741 (%43.79) transkriptin 128 yolakta gorev aldig1 belirlenmistir. Bu yolaklarin
daha 6nce bilinmeyen transkriptler oldugu ortaya ¢ikmistir. Metabolizma ile ilgili
yolaklar; karbonhidrat metabolizmasit (2794 transcripts), yag (1835 transcripts),
amino asit metabolizmasi1 (1465 transcripts), niikleotid (1145) ve diger sekonder
metabolitlerin biyosentezinde (1084 transkript) temsil edilmistir. Karbonhidrat
metabolizmasinda, en fazla nigasta ve siikroz (512 transkript) metabolizmasi temsil
edilmistir. Bu durum mango meyvelerinde gelisim ve olgunlagsma sirasinda bol
miktarda nisasta ve siikroz sentezi, yag bilesigi ve amino asit sentezinin yapildigini

gostermistir.
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Bai ve ark (2014), 'Golden Delicious' elma ¢esidini (Malus communis)
kullanarak mevcut olan referans transkriptomlar arttirmayr amaglamiglardir. Bu
amacla Illumina HiSeq 2000 teknolojisi kullanarak RNA-Seq analizleri
yapmislardir. 'Golden Delicious' elma ¢esidini kullanmiglardir. RNA-Seq analizleri
sonucunda 'Golden Delicious' ¢esidinin farkli biiyiime ve gelisme asamalarinda
toplam 168.5 milyon okuma ile 14 set spesifik RNA-Seq verisi elde edilmistir.
Genome-guided ve de novo analizleri birlikte kullanilarak 53.654 orjinal oldugu
tahmin edilen ve 17.524 yeni transkript olmak tizere toplam 71.178 elma referans
transkriptomlar1 gelistirilmistir. Calisma sonucunda elde edilen bulgularin elma
referans transkriptomlarinin tamamlanmasinda 6nemli bir admmi temsil ettigi
bildirilmistir.

Wang ve ark (2014) yaptiklar1 ¢alismada, demir tolerant bir elma tiirii olan
M. xiagjinensis bitkisinde, demire toleranshiligin mekanizmasini agiklamay1
amaglamiglardir. Transkript verileri elde etmek ve demir eksikligi altinda kok ve
yapraklarda ifade olan genleri incelemek i¢in RNA-Seq ve biyoinformatik
analizleri gergeklestirilmigtir. Bu g¢alisma ile demir eksikliginden sonra demir
emilimi ile igili mekanizmanin molekiiler yapisin1 agikliga kavusturmuslardir.
RNA-Seq analizleri sonucunda ortalama 864 b¢ uzunlugunda 74.839 transkript
elde edilmistir. 21.037 transkript (GO biyolojik proses siniflandirmasina dayali
demir alimi, demir taginimi ve sinyal iletimi ile iligkili transkriptler) demir
eksikliginden sonra kdk ve yapraklarda farkli seviyelerde ifade olmustur. Demir
taginimi demir eksikliginden 2 giin sonra giiclenirken, demir alimi demir eksikligi
uygulamasindan 12 saat sonra artmistir. Etilen ve reaktif oksijen tutucu (ROS)-
temelli sinyal yolagi demir kithigindan 12 saat sonra aktive olmustur. Oksin iletim
yolagi 12 saat inhibe edilmistir ve demir eksikliginin 2. giiniinde aktive olmustur.
Absisik asit ve jasmonik asit sinyal yolagi demir eksikliginden 2 giin sonra tepki
vermistir. Elde edilen bu bulgular M. xiaojinensis bitkisinde, demir aliminin demir
eksikliginin erken doneminde, demir tasmiminin ise demir eksikliginin geg

doneminde artigin1 gostermistir.
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Alkio ve ark (2014), kiraz (Prunus avium L.) meyvelerinin gelisiminde
ekzokarp ile iligkili genlerin ifade profillerini arastirmislardir. Bu amagla
ciceklenme ve olgunluk arasinda 14 farkli zamanda topladiklart Ornekleri
kullanmiglardir. RNA dizileme analizleri sonucunda 665 milyon ham okuma elde
edilmistir. GO analizleri sonucunda biyolojik proses kategorisinde mum biyosentez
prosesi, kiitin biyosentez prosesi ve salisilik asit uyarimina cevap en fazla temsil
edilen grup olarak belirlenmistir. Salisilik asit sinyali patojen savunmasinda 6nemli
rol oynarken, mum ve kiitin biyosentezinin kiitikiil olusumunda gerekli oldugunu
bildirmislerdir.

Sanhueza ve ark (2015), kontrollii atmosfer kullanarak soguk kosullar
altinda depolanan nektarin meyvelerinde (Prunus persica 'Red Pearl’)
transkriptomik analizler gerceklestirmiglerdir. Arastiricilar hasat sonrast soguk
depolama sirasinda nektarin meyvelerinde meydana gelen soguk hasari
mekanizmasini aydinlatmayir amacglamiglardir. Kontrollii atmosfer (KA) altinda
depolamanin soguk hasarini 6nledigi tespit edilmistir. Calismada yeni hasat edilen
meyveler, depolanmayan meyveler, soguk depolamasindan sonra soguk hasarindan
etkilenmis meyveler ve KA ile soguk depolama kombinasyonunda soguk hasar
gostermeyen meyveler kullanilmistir. Kontrollii atmosfer kosullarinda depolamanin
soguk hasarini nasil dnlediginin mekanizmasinin anlagilmasi i¢in farkli kosullarda
'Red Pearl' nektarinlerinin transkriptomik degisimi RNA-Seq araciligiyla analiz
edilmistir. Caligmada Illumina HiSeq 2000 platformu kullanilarak RNA-Seq
analizleri gergeklestirilmistir. RNA-Seq analizleri sonucunda olgunlasma sirasinda,
soguk kosullara maruz birakilmayan meyveler ile karsilastirildiginda kontrollii
atmosfer uygulamasina maruz kalan nektarinlerde genlerin benzer sayida ifade
oldugu belirlenmistir. Sert ¢ekirdekli meyvelerde yumusak c¢ekirdekli meyvelerden
daha fazla sayida farkli seviyede ifade olan gen tespit edilmistir. Farkli seviyede
ifade olan genlerin analizi soguk kosullar ile diisiik O, konsantrasyonu
kombinasyonunun sadece soguk depolamadan daha fazla metabolik prosesleri

yavaglattigini gostermistir.
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Wei ve ark (2015), kirmiz1 ve sart kiraz (P. avium L.) meyvelerinde
antosiyanin biyosentezi ile iligkili genlerin transkriptom analizlerini karsilagtirmali
olarak gerceklestirmislerdir. Calismada P. avium L.nin referans transkriptomu
dizilenmis ve meyve renginin transkripsiyonel belirleyicileri tespit edilmistir.
Kirmizi ve sart meyvelerden olusturulan cDNA kiitiiphaneleri yeni nesil
[llumina/Solexa platformu kullanilarak  dizilenmistir. RNA-Seq analizleri
sonucunda 43.128 unigen igeren 66 milyonun lizerinde okuma gerceklestirilmistir.
Meyve olgunlagmasinin dort asamasi arasindaki transkriptom farkliliklari analiz
edilmistir. Antosiyanin biyosentezi ile iligkili olan 72 unigeni biyolojik yolak
analizleri ile ortaya koyulmustur. Fenilalanin amonyak-liyaz (PAL), 4-kumarat-
CoA ligaz (4CL), kalkon sentaz (CHS), kalkon izomeraz (CHI), flavanon-3-
hidroksilaz (F3H), flavanon 3'-hidroksilaz (F3'H), dihidroflavonol 4-rediiktaz
(DFR), anthocyanidin sentaz (ANS) ve UDP glukoz: flavonol 3-Oglukosiltransferaz
(UFGT) kodlayan unigenlerin ifade sablonu meyve olgunlasmasi sirasinda kirmizi
ve sar1 meyveler arasinda farklilik gostermistir. Ayrica, antosiyanin biyosentezini
kontrol edebilen bazi transkripsiyon faktor aileleri (MYB, bHLH ve WD40 gibi)
tespit edilmistir. Antosiyanin enzimleri ve transkripsiyon faktdrlerini kodlayan
ifade seviyesi degismis 18 unigen qRT PCR analizleri ile dogrulanmustir.

Wang ve ark (2015), M. sieversii f. niedzwetzkyana ile M. domestica ‘Fuji’
melezlemesi sonucu elde edilen F, populasyonunda kirmizi ve beyaz meyve etli
elmalarda karsilastirmali olarak transkriptom analizleri gerceklestirmislerdir. Bu
amagla RNA dizileme teknolojisi olan Illumina HiSeq 2000 platformunu
kullanmiglardir. RNA-Seq analizleri sonucunda kirmizi meyve etli elmalarda
toplam 114 farkli seviyelerde ifade olan gen elde edilmistir. Bu genlerden 88'i up
regiile, 26's1 down regiile olmustur. Up regiile olan 88 genin flavonoid biyosentez
prosesi ve stres cevabi ile iliskili oldugu belirlenmistir. Calismada 20 up regiile
aday genin ve 10 down regiile olan genin ifadesi qRT PCR ile dogrulanmistir.

Ji ve ark (2015), kirmuz1 etli elma kalluslarinda (M. sieversii f.

niedzwetzkyana) oksin baskilanmis antosiyanin biyosentezinin transkriptom
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profilini ortaya ¢ikarmuglardir. In  vitro kallus Kkiiltiirlerinde antosiyanin
biyosentezinin eksojen oksin konsantrasyonlari tarafindan giiclii bir sekilde
etkilenmesi, ancak bu mekanizmanin bilinmemesi nedeniyle arastiricilar bu konuyu
acikliga kavusturmayi hedeflemiglerdir. Bu mekanizmanin molekiiler temelini
anlamak i¢in NAA (0.3 ve 10 mg/L) ve 2,4-D (0.03 ve 0.6 mg/L) uygulanmis elma
kalluslarinda RNA-Seq analizi gergeklestirmiglerdir. 2,4-D uygulamasinda toplam
3070 ve NAA uygulamasinda toplam 2533 gen farkli seviyelerde ifade olmustur.
Bu genlerden her iki oksin uygulamasinda ortak olarak 937 gen up regiile, 902 gen
down regiile olmustur. Vakuollere antosiyanin ve flavonoid sentezi ve taginimi ile
iligkili genler genellikle down regiile olmustur. 2,4-D ve NAA'min yiiksek
konsantrasyonlar1 oksinin taginimini kolaylagtirmistir ve homeostatik feedback
regulatory loop ile iligkili genlerin ifadesini tesvik etmistir. Oksin sinyal yolaginda,
9 Aux/IAA gen ailesi ve 7 ARF gen ailesi up regiile olmustur. Ayrica, 298
transkipsiyon faktorii 2,4-D ve NAA uygulamalarinda farkli seviyede ifade
olmustur.

Yan ve ark (2015), yiiksek oranda askorbik asit igeren ve medikal
ozelliklerinden dolay1 genis bir kullanim alanina sahip olan Rosa roxburghii Tratt.
bitkisinde genomik bilgi eksikligini gidermek amaciyla Illumina teknolojisini
kullanarak transkriptomik sekanslama yapmuslardir. Calismada, 53 milyon net
okuma elde edilmistir. Ortalama 343 bg¢ uzunlugunda 106590 unigen ortaya
cikmistir. Sekans benzerligine bagli olarak bilinen proteinlerle karsilastirildiginda
9301 ve 2393 gen tespit edilmistir. 124 yolakla ilgili 7480 gen KEGG yolak data
bankalarinda karsilastirma yapilarak ortaya konmustur. BLASTx analizlerinde
meyve gelisimi ile ilgili ¢esitli transkripsiyon faktorlerini kodlayan 498 transkript
elde edilmistir. Ek olarak 9131 potansiyel SSR lokusu tanimlanmugtur.

Zhu ve ark (2015) yapmis olduklar1 ¢alismada, Cin kirazi olarakta bilinen
ligi Litchi chinensis ¢igek tohumlarinda gen ekspresyon profilini Illumina RNA
sekanslama teknolojisi kullanarak arastirmiglardir. Calismada yaklasik 47 milyon

net okuma ortalama 837 b¢ uzunlugu ile 50604 diziden elde edilmistir. Toplam
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37650 unigen iliskilendirilmistir. 128 yolak KEGG yolak analizleri araciligiyla
aciklanmigtir. Sekonder metabolitlerin biyosentezi ve bitki hormon sinyal
transdiiksiyonu ¢igek tomurcuklarinda yiliksek oranda tespit edilmigtir. Kritik bir
periyot olan endodormanside 1644 farkli ifade olan gen (DEGs) ekspresyon
profilinden elde edilmistir. KEGG yolak analizlerinde, fitohormon metabolizmasi
gibi ¢esitli metabolik siiregler gosterilmistir.

Niu ve ark (2015) tarafindan igerdigi ucucu yag, karakteristik aroma,
medikal ve ekonomik o&zelliklerinden dolay1r onemli agag¢ tiirlerinden biri olan
Lindera glauca bitkisinin farkli dokulardaki esansiyel yag olusumu ve birikmesinin
mekanizmasi agiklanmistir. Calisma kapsaminda kok, govde, yaprak ve ¢igeklerde
RNA sekanslama teknolojisi kullanilarak (Illumina) transkriptom analizleri
yapilmustir. Farkli L. glauca dokularindan toplamda 27.2 GB’lik okuma (ortalama
92.7 beg) gerceklestirilmistir. Calisma sonunda elde edilen toplam 264831 unigen
arasindan 98141 unigen farkli data bankalarinda eslestirilmis ve terpenoid
biyosentezi ile ilgili 114 potansiyel unigen tespit edilmistir.

Legay ve ark (2015), elmalarda ekzokarpta meydana gelen ve russeting
olarak adlandirilan bozulmanin mekanizmasim1 RNA-Seq analizleri ile
arastirmiglardir. Bulk transkriptomik profilleme ii¢ russeted (‘Patte de loup’,
‘Reinette  Parmentier’, ‘St Edmund’s Pippin’) ve {ig mumlanan
(‘CRAW/Ma/AF42’, ‘CRAW/ma/AG94’, ‘Gala’) elma c¢esitlerinin ekzokarplari
kullanilarak gerceklestirilmistir. RNA-Seq analizlerinde I[llumina platformu
kullanilmigtir. GO analizleri russeted ekzokarplarda lignin ve kiitikiil biyosentez
genlerinin baskilandigini, bununla birlikte suberin birikimi, stres cevabi, birincil
algi, NAC ve MYB ailesi transkripsiyon faktorleri ve spesifik triterpen biyosentez
genlerinin ifadesinin arttigmi ortaya c¢ikarmustir. Ozellikle MYB93 benzeri
transkripsiyon faktorii ve anahtar suberin biyosentetik genleri arasinda giiclii bir
korelasyon (R* = 0.976) bulunmustur. Gergeklestirilen bu calismaya ait bulgular

russeting durumunun yalnizca suberin birikimi degil, ayn1 zamanda hiicre
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duvarmin tiim yapisint etkileyen stres cevabma yol agan kiitikiil biyosentez
genlerinin ifadesinin azalmasiyla indiiklendigini gostermistir.

Wu ve ark (2015) elmada, karbonhidrat metabolizmas1 ve stres cevabi ile
iligkili, fotosentezin en Onemli TUriinii olan sorbitol sentez mekanizmasini
aragtirmiglardir. Calismada, sorbitol fonksiyonunu anlamak i¢in aldoz-6-fosfat
rediiktaz (A6PR)'in baskilanmis ifadesini sergileyen ‘Greensleeves’ elma ¢esidinin
transgenik hatlarinin yapraklar1 kullanilmistir. Iki antisens (A04 ve A10) ve kontrol
grubu kullanilarak analizler gergeklestirilmigtir. Transkriptom karakterizasyonu
icin RNA-Seq analizleri yapilmistir. RNA-Seq analizlerinde Illumina Hiseq 2000
platformu kullanilmigtir. Antisens hatlarda 'stres iliskili proses' kategorisine ait
onemli Olgiide zenginlestirilmis gen ontolojileri tespit edilmistir. Bunlar absisik
asit, salisilik asit ve jasmonik asit, niikleotid baglayici site 16sin-zengin tekrar
(NBS-LRR) hastalik direnci genleri ve ATP-baglayici kaset (ABC) tasiyici genlerin
sentez/yikimu ile iligkili genleri kapsamaktadir. Bu elma agaglarinda biyotik ve
abiyotik strese cevapta sorbitoliin 6nemli rol oynadigini gostermektedir.

Garcia-Seco ve ark (2015), bogirtlende RNA-Seq analizleri ile
transkriptom dizilemesi gergeklestirmiglerdir. Rosaceae tiirleri i¢in ¢ok genis bir
genomik verinin oldugunu, fakat Rubus cinsinde bu verilerin yetersiz oldugunu bu
yiizden de yeni ¢esitlerin 1slah edilmesi ¢aligmalarinin kisitlandigini bildirmislerdir.
Bu amagla bahge kosullarinda yetigen olgun bogiirtlenler kullanarak RNA dizileme
caligmalar1 yiirlitmiiglerdir. RNA-Seq analizlerinde Illumina HiSeq 2000
teknolojisini kullanmiglardir. Calisma sonucunda 9 milyar baz dizilenmistir.
Biyoinformatik analizler sonucunda 42062 consensus dizisi elde etmislerdir. Elde
ettikleri bu dizilerin fonksiyonel anotasyonunu farkli veri bankalar1 kullanarak
aragtirmislardir. Sonug olarak, 34552 dizinin fonksiyonu bilinen genler ile
homoloji gosterdigi tespit edilmistir. Bu calismada elde edilen bulgular genomik
bilginin olduk¢a az oldugu olgun bogiirtlenler i¢in 6nemli bir veri saglamustir.

Chen ve ark (2016) yapmis olduklar1 c¢alismada, hasat sonrasi ¢ilek

(Fragaria vesca) meyvelerinde eksojen oksin ve absisik asit yanitinda fizyolojik ve
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transkriptomik degisimleri arastirmiglardir. Eksojen IAA hasat sonrasinda
cileklerin olgunlasma prosesini yavaglatmakta iken ABA hasat sonrasi olgunlagma
hizlandirmaktadir. Bununla birlikte, IAA ve ABA'nin birlikte uygulanmasi ¢ilek
meyvelerinde hasat sonrasi olgunlagsmada degisim olmamistir. Bu mekanizmanin
aragtirilmasinda Illumina HiSeq 2000/2500 RNA dizileme platformunu
kullanilmigtir.  Molekiiler diizeyde degerlendirildiginde, AUX/IAA, AREF,
TOPLESS ve E3 ubiquitin protein ligaz kodlayan genleri iceren IAA sinyali ile
iligkili genlerin ifadesi up regiile, pektin polimerizasyon, hiicre duvari
degradasyonu, siikroz ve antosiyanin biyosentezi ile iliskili genlerin ifadesi ise
down regiile olmustur. Eksojen ABA, meyve yumusamasi ile ilgili genleri ve
SKP1, HSPs, CK2, ve SRGI1'i kapsayan sinyal yolag: ile iliskili genleri tesvik
etmistir. Farkli ifade olan genlerin %17'si IAA ve ABA'nin birlikte uygulandig
gruba 6zgii olmustur.

Xue ve ark (2017), yiiriittiikleri calismada iki farkli nar ¢esidi (Tunusia ve
Sanbai) kullanmiglardir. Caligmalarinda ilk olarak gesitlerin lignin igeriklerini
farkli meyve gelisim donemlerinde tespit etmislerdir. Lignin igeriklerinin Sanbai
¢esidinde tam ¢igeklenmeden 120 giin sonra %29.81 oldugu, Tunusia ¢esidinde ise
%25.81 oldugunu belirlemislerdir. Bu ¢esitler kullanilarak de novo transkriptom
dizileme c¢aligmalar1 gergeklestirmislerdir. Caligma sonucunda farkli uzunluklarda
toplam 104.142 unigen belirlemiglerdir. Elde edilen unigenler farkli veri
tabanlarinda aragtirllmis ve GO c¢aligmalar1 yuritiilmiigtiir. Arastirmacilar, GO
analizlerinde metabolik proses siniflandirmasinda en fazla genin ayni sekilde
biyolojik proses sinifinda yer aldigini, hiicresel komponent siniflandirilmasinda ise
en fazla genin hiicrenin boliimlerinde oldugunu, molekiiler fonksiyonlara gore
siniflandirmada ise en fazla genin katalitik ve baglanma aktivitesi oldugunu
belirlemiglerdir. Hiicre duvarinin gelismesine ve ligninlesmeye katki saglayan
100in tizerinde gen tespit etmislerdir. Ayrica, yolak analizleri sonucunda

ligninlesme mekanizmasi ile iliskili genlerin yer aldig1 yolaklar tespit edilmistir.
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Ayrica, ligninlesme i¢in nemli bir gorev lstlenen peroksidaz geninin ifadesinin
onemli seviyede farkli oldugunu bildirmislerdir.

Akgol (2017), nar meyvelerinde tohum sertligi-yumusakliginin
olusmasindan sorumlu aday genleri RNA sekanslama yontemi ile arastirmistir. Bu
amagla daha Once yapilmis ¢aligmalardan belirlenmis yumusak g¢ekirdekli olan
“33N26” ve sert ¢ekirdekli olan “Hicaznar” ¢esitlerini kullanmistir. Calismada her
iki c¢esitten de meyveler, tozlanma ve dollenmenin ardindan, meyve tutumunu
takiben belirli araliklarda alinmis ve meyveler acilarak ilgili ¢esitlere ait tohumlar
kullanilmigtir. Toplanan tim Orneklerde g¢ekirdek olusum mekanizmasinin
histolojik olarak belirlenebilmesi i¢in mikroskobik gozlemler yapilmistir. Bu
gozlemler sonucunda belirlenen donemlere ait oOrnekler RNA sekanslama
analizlerinde kullanilmistir. Molekiiler analizler i¢in secilen orneklerden toplam
RNA izolasyonu, ardindan RNA dizileme islemleri ger¢eklestirilmistir. Tiim
dizilemeler sonucunda toplam olarak 59.264 unigen tespit edilmistir. GO analizleri
sonucunda 12.328 unigenin fonksiyonu belirlenmistir. KEGG analizleri sonucunda
ise 27.698 unigenin hangi yolaklarda gorev aldig1 tespit edilmistir.

Simsek ve ark (2019), yapmis olduklar1 ¢alismada, turunggillerde niiseller
embriyo mekanizmasi ile iligkili genleri belirlemiglerdir. Caligmada bitkisel
materyal olarak %99 apomiktik tohumlar {ireten ‘Orlando Tangelo’ ve
monoembriyonik bir ¢esit olan ‘Klemantin Mandarini’ kullamlmstir. ilk olarak
‘Orlando Tangelo’ genotipinde niiseller embriyo bagslangi¢ hiicrelerinin hangi
donemde farklilasmaya basladig1 histolojik analizler ile belirlenmistir. Histolojik
analizler sonucunda niiseller embriyo baslangi¢ hiicrelerinin tozlanmay1 takip eden
liclincli gilinde farklilagmaya basladigi tespit edilmistir. RNA-Seq analizleri
Ilumina HiSeq™ 2000 ile gerceklestirilmis ve dizilerde kalite kontrol testleri
yapilmistir. Calismada referans genom olarak Citrus clementina kullanilmustir.
Daha sonra 6rnekler arasinda farkli seviyelerde ifade olan genler belirlenmis ve bu
genlere dayali olarak gen ontolojisi (GO) analizleri gergeklestirilmistir. Orlando

balon- Orlando 3. giin 6rneklerinde 2359 (1996 up regule, 363 down regule) ve
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klemantin 3. giin-Orlando 3. giin 6rneklerinde ise 2123 (1372 up regule, 751 down
regule) farkli ifade olan gen (DEGs) belirlenmistir. Bu veri seti niiseller embriyoni
mekanizmast i¢in turunggil transkriptom degisiklikleri ile iligkili degerli bilgiler
saglamistir. Caligma sonunda elde edilen bulgularin, poliembriyoni i¢in onemli
olan genlerin tanimlanmasi ve fonksiyonel analizleri i¢in gelecekteki ¢aligmalara
klavuz olabilecegi vurgulanmustir.

He ve ark (2019), beyaz (Feitao) ve kirmizi (Qiuxue) meyve kabuklu
seftali c¢esitlerinde RNA-Seq teknolojisine dayanan transkriptomik dizileme
gergeklestirmiglerdir. Yapilan analizler sonucunda, iki ¢esidin meyve kabugunda
farkl sekilde transkripte olan 2407 gen tanimlanmistir. Bunlar arasinda antosiyanin
sentezine katkida bulundugu bilinen birka¢ gen bulunmustur. On dort farkh
transkripte olmus geni dogrulamak i¢cin qRT-PCR analizleri gergeklestirilmistir.
Ge¢ olgunlasma safhasinda Qiuxue meyvesinin kabugunda antosiyanin sentezi
gdzlenmis ve antosiyanin sentezinin son basamagi olan UDP glikozunu: flavonoid

3-O-glukosiltransferazi kodlayan genin yiiksek transkript bollugu ile eslesmistir.
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3. MATERYAL METOD

3.1. Materyal
3.1.1. Bitkisel Materyal

Tez galigmasinda bitkisel materyal olarak Adana ilinden selekte edilen bir
siyah meyveli ve bir beyaz meyveli olmak iizere iki mersin genotipi kullanilmistir.

Calismada kullanilan mersin bitkilerine ait goriintii Sekil 3.1’de sunulmustur.

Sekil 3.1. Calismada kullanilan mersin bitkileri. A: Beyaz meyveli mersin genotipi,
B: Siyah meyveli mersin genotipi
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3.2. Metod

Transkirptom analizi ve SSR markirlarinin gelistirilmesi amaciyla iki farkli
Mersin genotipine ait drnekler ile RNA sekanslama analizleri gergeklestirilmistir.
RNA sekanslama analizlerinde yeni nesil sekanslama yontemleri kullanilmistir. Bu
amagla, [1lumina HiSeq 2000 Sequencing cihazi kullanilmigtir. RNA-Seq analizleri
ve de novo analizleri, Aka Kagar ve ark (2016)’nin izledigi yontem kullanilarak

gergeklestirilmistir.

3.2.1. RNA izolasyonu

RNA izolasyonu i¢in iki farkli ekstraksiyon buffer hazirlanmistir.

Ekstraksiyon Buffer I: Bu soliisyonun hazirlanmasinda %2 CTAB
(Sietiltrimetil amniyum bromid), 25 mM EDTA (Etilen daimin tetra asedik asit),
100 mM Tris-HCL (pH:8), 2.0 M NaCl, 0.5 g/L Spermidin ve %2 PVP
(Polyvinilpirolidon MA: 2.5g/mol ) kullanilmastir.

Soliisyon 121 °C’de 20 dk otoklav edilmistir. Kullanilmadan 6nce 50 pg/ml
proteinaz K eklenmistir.

Ekstraksiyon Buffer I1: Bu soliisyonun hazirlanmasinda %2 CTAB, 1 mM,
10 mM Tris-HCL (pH:8), 1.0 M NaCl, 0.5 g/L Spermidin ve %0.5 Sodyum doesil
sulfat (SDS) kullanilmgtir.

Ekstraksiyon Buffer II 121 °C’de 20 dakika otoklav edilmis ve
kullanilmadan 6nce 65 °C’ye kadar 1sitilmigtir.

Diger Soliisyonlar: RNA izolasyonunda ayrica kloroform: isoamil alkol
(24:1), otoklavlanmis ve 4 °C’de muhafaza edilmis 10 M lityum Kklorit, %70’lik
etanol (DEPC ile hazirlanmis saf etanol), isopropanol (DEPC ile hazirlanmis) ve 3
M sodyum asetat (NaOAc, pH:5.2) soliisyonlar1 kullanilmistir.
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3.2.1.1. RNA izolasyon Asamalari

v
v

\

Ornekler havanda s1v1 azot yardimiyla dgiitiilmiistiir.

Ogiitiilmiis 6rneklerden 100 mg alinarak 2mL’lik tiiplere aktarilmustir.
Uzerlerine 65 °C’ye getirilmis Ekstraksiyon Buffer I eklenmistir. Daha
sonra hizl bir sekilde 20 pL B-merkaptoetanol eklenmistir.

Bu soliisyon 65 °C’de 15 dk inkiibe edilmistir.

Ornekler 10 000xg’de 10 dk 4 °C’de santrifiij edilmistir.

Stipernatant 2 mL’lik tiiplere transfer edilmis ve esit hacimli
kloroform:isoamilalkol (24:1) eklenmistir. Ardindan 13 000xg’de 10 dk
santrifiij edilmigtir

Stipernatant yeni tiiplere aktarilmis % hacminde 10 M LiCl eklenmistir.
Tipler ters gevirilip 4 °C’de bir gece bekletilmistir.

Tiipler 20 000xg’de 40 dk 4 °C’de santrifiij edilmistir.

Pelet 500 pL %70’lik soguk etanol ile yikanmistir (Bu asama iki defa
tekrar edilmistir).

300 uL onceden 1sitilmig ekstraksiyon buffer II pelete eklenmis, 65 °C’lik
su banyosu oncesinde 15 dk erimesi beklenmistir.

Esit hacimli 24:1 kloroform ve isoamilalkol eklenmis ve vortekslenmistir.
Karisim 13000 xg’de 10 dk 4 °C’de santrifiij edilmistir (Bu asama iki kere
tekrar edilmistir).

Uzerine 0.1 oraninda 3 M NaOAc (pH:5.2) ve 0.6 oraninda isopropanol
eklenerek karistirlmis ve -20 °C’de 2 saat inkiibe edilmistir.

Tiipler 20000xg’de 30 dk 4 °C’de santrifiij edilmis ve pelet %70’lik etanol
ve soguk su ile yikanmis, ardindan 15 dk havlu {izerinde kurutulmustur.
Elde edilen RNA iizerine 30 uL. DEPC su ve DNase I (1 {inite/1 ug RNA)

eklenmistir.
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3.2.2. RNA Saflig1, Saglamhgi ve Kalitesinin Olgiilmesi

Izole edilen RNA nin safli1 ve konsantrasyonu NanoDrop spektrofotometre
ve Agilent Bioanalyzer 2100 cihaz ile 6l¢iilmiistiir. RNA kalitesi ise 28S ve 18S
ribozomal RNA alt birimlerinin varligr ile degerlendirilmistir. RNA’nin alt
birimlerinin varligi agaroz jel elektoroforezi ile belirlenmistir. Bu amagla %1
oraninda agaroz gel hazirlanmistir. Agaroz jel igerisine %0.05 oraninda etidyum
bromid eklenmistir. Izole edilen RNA 6rneklerinden ise 1 pL alinmis iizerine 1 pL
6X yikleme boyast ve 5 pL ddH,O eklenerek 120 wvoltta 2 saat siireyle

kosturulmustur. Agaroz jel UV 1s1k altinda goriintiillenmistir.

3.2.3. RNA Sekanslama Metodu

RNA sekanlama calismalar1 Beijing Genomics Institute (BGI) biinyesinde
gerceklestirilmistir. Tez calismasinda kullanilan 6rneklerin RNA izolasyonu ve
herhangi bir DNA kontaminasyonunu engellemek amaciyla kullanilan Dnase 1
uygulamasindan sonra mRNA izolasyonu gergeklestirilmigtir. Total RNA’lardan
mRNA’larn izole edilmesinde manyetik bilyeler kullanilmistir. Yontem olarak ise
Oligo dT teknigi tercih edilmistir. mRNA’larin izole edilmesinden sonra her drnek
iizerine fragmentasyon buffer1 eklenerek mRNA’larin pargalara ayrilmasi
saglanmigtir. Bu islem sonrasinda mRNA’larin kalip olarak kullanilmasi ile cDNA
sentezi gergeklestirilmistir. Kisa ¢cDNA zincirleri EB (10 mM Tris-Cl, pH 8.5)
buffer igerisinde ¢o6ziilmiis ve saflagtirilmigtir. Bu sekilde RNA sekanslamada
kullanilan kiitiiphane olusturulmustur. Daha sonra kiitiiphane Illumina HiSeq™

2000 cihaz1 (Sekil 3.2) kullanilarak sekanslanmaistir.
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Sekil 3.2. RNA-Seq Analizlerinde Kullanilan Cihaz

RNA sekanslama islemleri sirasi ile Sekil 3.3’te sematize edilmistir.
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Total RNA Izolasyonu

mRNA Sentezi
(Oligo dT)

mRNA'nin Fragmentlere Ayrilmasi

Hekzamer Primerler Kullanilarak cDNA
Sentezi

PCR Amplifikasyonu

RNA Sekanslama ve Biyoinformatik

Sekil 3.3. RNA Sekanslama Islemleri

3.2.3.1. Transkripsiyon De novo Calisma Siireci

Toplam RNA ekstraksiyonu ve DNase I muamelesi yapildiktan sonra
oligo(dT)’ler mRNA izolasyonu igin kullanilmigtir. Fragmentasyon buffer: ile
karigtirllip mRNA’lar fragmante edilmistir. mRNA fragmentleri template olarak
kullanilarak cDNA sentezi yapilmistir. Kisa fragmanlar EB buferi ile saflagtirilmas,

ayrigtirllmig ve tek adenin niikleotidi eklenmistir. Daha sonra kisa fragmanlar
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adaptorlere baglanmigtir. PCR amplifikasyonu i¢in uygun fragmentler secilmistir.
QC asamas: siiresince Agilent 2100 Bioanaylzer ve ABI StepOnePlus Real-Time
PCR sistemleri Ornek kiitiiphane kuantifikasyon ve kualifikasyon igin
kullanilmigtir. Daha sonra kiitiiphane Illumina HiSeq 3000 cihazi kullanilarak
sekanslanmustir.

Sekanslama sonrasinda ham okumalar elde edilmistir. [lk olarak
bilinmeyen baz siralar1 (N), adaptor kirliliginden kaynakli siralar ve diisiik kaliteli
okumalar filtrelenmis ve net okumalar elde edilmistir. Daha sonra net okumalarla
gerceklestirilen de novo birlestirmesi unigen’lerin elde edilmesini saglamistir.
Fonksiyonel iligki ve ekspresyon sonuglar1 iki 6rnek arasinda ileri fonksiyonel

analizler DEG (Differentially Expression Gene) ile tespit edilmistir.

3.2.3.2. Sekanslarin Filtrelenmesi
Downstream analizlerinden Once bilinmeyen baz siralar1 (N), adaptor
kirliliginden kaynakli siralar ve diisiik kaliteli okumalar tespit edilmis ve bunlar

internal software kullanilarak agsagidaki asamalardan gecirilerek filtrelenmistir.

1. Sekanslarin adaptorlerden ayrilmasi
2. Sekanslarin bilinmeyen baz okumalarindan ayrilmasi (%5’ten fazla)
3. Disiik kaliteli sekanslarin ayristirilmast (%10°dan kiigiik kalitede olan

okumalar)

Filtreleme isleminden sonra ham sekanslar net sekanslar (clean reads) olarak

ifade edilmektedir. Net okumalar FASTQ sistemi ile saklanmustir.

3.2.3.3. De novo Analizleri
Trinity kullanilarak PCR dublikasyonlari net okumalardan ayiklanmistir.
Trinity ¢ farkli bagimsiz program modiillerinden olusmaktadir. Bunlar:

Inchworm, Chrysalis ve Butterfly’dir. Bu modiiller biiyiik hacimli sekans
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okumalarini saglamaktadir. Trinity modiilleri sekans datalarin1 parcalara ayirarak
bagimsiz grafikler olusturmaktadir. Her grafik gende veya lokusta transkripsiyonel
kompleksligini gostermektedir. Daha sonra her grafigi bagimsiz olarak

degerlendirerek biiyiik uzunlukta splice izoformlarini ayirmaktadir.

3.2.3.4. DEG ve Cluster Analizleri
DEG analizleri PossionDis kullanilarak yapilmistir. Cluster analizleri ise
birden fazla grup varliginda yapilmistir. Gruplar arasinda kesisme olup olmadigi

tespit edilmistir.

3.2.3.5. DEG Gen Ontoloji ve KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and
Genomes) Analizleri

GO analizleri DEG’lerin siniflandirilmasi i¢in yapilmistir. Genler biyolojik
proses, hiicresel komponent ve molekiiler fonksiyonlarina gore siniflandirilmistir.
Arastirmada kullanilan drnekler arasinda farkli seviyede ifade olan genlerin hangi

yolaklarda gorev aldig1 ise KEGG analizleri ile belirlenmistir.

3.2.4. SSR Béolgelerinin Belirlenmesi
RNA sckanslama sonucunda elde edilen dizilerde Kmer-SSR programi
kullanilarak dizilerde tekrar bolgeleri ve motifleri belirlenmistir. Bu bdlgelere

uygun primerler tasarlanarak SSR markirlar1 gelistirilmistir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA

Tez ¢aligmasi kapsaminda SSR markirlarinin  gelistirilmesi amaciyla

[llumina HiSeq 2000™ platformu kullanilarak RNA-Seq caligmalari
yuritilmiistir. RNA sekanslama analizlerinde biri siyah, digeri beyaz meyveli

mersin genotipleri kullanilmistir.

4.1. RNA Izolasyonu

Tez caligmasi kapsaminda gergeklestirilen molekiiler analizler icin bitkisel
materyallerden RNA izolasyonlar1 gergeklestirilmistir. RNA izolasyonunda mersin
bitkilerine ait taze yaprak ornekleri kullanilmistir. RNA izolasyonlar1 sonucunda
elde edilen RNA kalite ve miktarlar1 agaroz jelde kosularak, Nanodrop ve Agilent
Bioanalyzer 2100 kullanilarak belirlenmistir.

Agaroz jel elektroforezi sonuglar1 incelendiginde ribozomal RNA’larm alt
birimleri olan 28S ve 18S rRNA’larin net olarak gézlendigi ve 28S’in 18S’e gore
daha parlak oldugu tespit edilmistir. Ayrica net olmasa da 5s alt biriminin de
varlig1 tespit edilmistir. Ayrica tez ¢caligmasinda kullanilan RNA 6rneklerinin kalite
ve miktarlarina spektrofotometre aragligiyla da bakilmistir. Nanodrop ile yapilan

Olciimler sonrasinda elde edilen bulgular Cizelge 4.1°de gosterilmistir.

Cizelge 4.1. Tez calismasinda kullanilan RNA o6rneklerinin Nanodrop ile yapilan
Olgiimlerine ait sonuglar

Ornek ng/nL A260 260/280 |260/230
Beyaz meyveli - B 562.78 11.575 2.11 2.37
Siyah meyveli - S 495.18 11.892 2.12 2.36

RNA orneklerine ait spektroformetrik sonuglar degerlendirildiginde elde
edilen RNA miktarlarinin 495.18 ve 562.78 ng/uL oldugu belirlenmistir. 260/280

nm verdikleri dalga boylarmin da 2.11 ve 2.12 oldugu gdzlenmistir. Bu sonug
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RNA'nin yiiksek kalitede oldugu ve protein kontaminasyonu icermedigini
gostermektedir. 260/230 nm dalga boyundaki absorbans degerleri incelendiginde,
RNA orneklerinin  2.37 ve 2.36 oldugu belirlenmistir. Bu sonuglar
degerlendirildiginde polisakkarit kontaminasyonu olmadigi belirlenmistir. Caligma
kapsaminda izolasyonlar1 gergeklestirilen RNA’larin kaliteleri Agilent Bioanalyzer
2100 cihazi ile dogrulanmistir. Bioanalyzer ile yapilan dlgiimler sonucunda tiim

ornekler i¢in elde edilen sonuclar Sekil 4.1°de sunulmustur.

- w0 W u ) w0 I =

we  20m 0

Sekil 4.1. Agilent Bioanalyzer ile yiiriitilen RNA Analiz Sonuglari. A. Beyaz
meyveli mersin genotipi, B. Siyah meyveli mersin genotipi

Bioanalyzer sonuglari incelendiginde, tim Ornekler icin RNA’nm alt
birimleri olan 28S ve 18S’in bagarili bir sekilde elde edildigi tespit edilmistir. Tiim
bu sonuglar degerlendirildiginde izole edilen RNA’larin RNA-Seq analizleri i¢in

uygun oldugu belirlenmistir.

4.2. RNA Sekanslama Analizleri

Mersinde SSR markirlarinin  gelistirilmesi amaciyla yiiriitillen bu tez
calismasinda RNA-Seq analizleri [llumina HiSeq™ 2000 cihazi kullanilarak
gerceklestirilmistir. Sekanslama analizlerinde biri beyaz digeri siyah meyveli
mersin  genotipleri kullanilmistir. Tim Orneklerde dizileme ¢aligmalarinin
tamamlanmasini takiben ham veriler elde edilmistir. De novo analizlerinden 6nce

ilk olarak adaptorler dizilerden ayiklanmustir.
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Mersin genotiplerine ait RNA’lar Illumina HiSeq 2000 cihazi kullanilarak

sekanslanmigtir. RNA dizilemesi gergeklestirilen &rneklerde 60.75 Mb
uzunlugunda toplam ham okuma yapilmistir. Calismada kullanilan tiim 6rneklerde
%098’in iizerinde temiz okuma tespit edilmistir. RNA-Seq analizlerinde elde edilen

okuma verilerine ait bilgiler Cizelge 4.2°de sunulmustur.

Cizelge 4.2. RNA-Seq analizlerinde elde edilen okuma verilerine ait bilgiler

T;)Il;lzlm T,l?ep;::l Toplam Temiz Temiz Temiz
Ornek Okuma | Okuma Temiz Baz | Okuma | Okuma Okuma
[\) 0, 0,
by | (M | Sas (Gb) | Q20 (%) | Q30 (%) | Oram (%)
B 60.75 59.10 8.86 98.60 96.00 97.28
S 60.75 59.14 8.87 98.66 96.16 97.35

Okumalar filtrelendikten sonra, temiz okumalar ile de novo analizlerini
gergeklestirmek i¢in Trinity programi kullanilmistir. Transkriptlerin kalite olgiitleri
Cizelge 4.3’te gosterilmistir. Orneklerde 111 binin iizerinde transkript elde
edilmistir. Transkriptlerin toplam uzunlugu 79.141.165-93.880.054 arasinda,
ortalama uzunluk ise 862-844 arasinda degismistir. N50 verileri ise 1.523-1.570
arasinda degisiklik gostermistir. Tiim transkriptlerde GC bazlarinin orami %45

civarinda belirlenmistir.

Cizelge 4.3. Transkriptlerin kalite dl¢iitleri

. Toplam | Toplam |Ortalama GC
Ornek N50 | N70 | N9O
Say1 Uzunluk | Uzunluk (%)
B 91.783 | 79.141.165 862 1.523 | 935 | 332 |45.33
S 111.166 | 93.880.054 844 1.570 | 897 | 314 | 45.31

Transkriptlerin unigenlere kiimelenmesi i¢in Tgicl programi kullanilmistir.
Kiimelenen kalite olgiitleri, Cizelge 4.4’te sunulmustur. Cizelge 4.4 incelendiginde

tiim unigenlerin sayis1 68.476-79.802, toplam uzunluk ise 68.352.675-79.867.395
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olarak belirlenmistir. Calismada kullanilan 6rneklerde ortalama uzunluk 998 ile
1.000 arasinda degisiklik gostermistir. N50 verileri 1.628-1.698 arasinda

degismistir. Tiim transkriptlerde GC bazlarinin oran1 %45 civarinda belirlenmistir.

Cizelge 4.4. Unigenlerin kalite ol¢iitleri

. Toplam| Toplam |Ortalama GC
Ornek N50 | N70 [N90
Say1 Uzunluk | Uzunluk (%)
B 68.476 | 68.352.675 998 1.628 [ 1.079| 419 | 45.32
S 79.802 | 79.867.395 1,000 1.698 [ 1.085| 400 | 45.33

Mersin  Orneklerinin  arasinda farklt seviyede ifade olan genler
incelendiginde toplam gen sayisinin 20.638 oldugu tespit edilmistir. Bu genlerden
10.600 tanesinin up-regiile, 10.038’inin de down-regiile ifade seviyelerine sahip
oldugu belirlenmistir. Down regiilasyon RNA veya protein gibi hiicresel yapilarin
miktarinda azalma olacak sekilde bir genin ifade olmasidir. Up regiilasyon ise
hiicresel komponentlerin artisin1 saglayacak sekilde bir genin ifade olmasidir
(Simsek, 2016). Bir genin up veya down regiilasyon ozellik gostermesi bulundugu
doku, donem ve/veya kosula gore farklilik gosterebilir.

Tez caligmasinda kullanilan Ornekler arasinda coklu karsilagtirmalar
yapilarak gen tabanli cluster analizleri de gergeklestirilmistir. Bu amagla iki mersin

genotipine ait HeatMap goriintiisii Sekil 4.2°de sunulmustur.
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7]
Sekil 4.2 Mersin 6rnekleri arasindaki farkli ifade olan genlerin HeatMap goriintiisii

Tez calismasinda kullanilan 6rnekler arasinda farkli seviyelerde ifade olan
genlere ait GO analizleri yliriitiilmiistiir. GO analizleri sonucunda genler hiicresel
komponent, molekiiler fonksiyon ve biyolojik proseslerine gore siniflandirilmustir.
Beyaz meyveli ve siyah meyveli mersin genotipleri arasindaki farkli seviyelerde

ifade olan GO verileri, Sekil 4.3’te, gosterilmistir.
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Sekil 4.3. Beyaz meyveli ve siyah meyveli mersin genotipleri arasindaki farkli
seviyelerde ifade olan GO verileri

Ornekler arasinda karsilagtirmali  olarak  yiiriitilen GO  verileri
degerlendirildiginde, biyolojik proses siniflandirmasinda en fazla genin metabolik
ve hiicresel proses igerisinde yer aldigi gézlenmistir. Genlerin hiicresel komponent
olarak smiflandirilmasinda ise en fazla genin hiicre grubunda oldugu tespit
edilmistir. Molekiiler fonksiyonlara gore yapilan siniflandirmada ise farkli
seviyelerde ifade olan genlerin en ¢ok katalitik ve baglanma aktivitesi gosterdigi
belirlenmistir.

42



4. BULGULAR VE TARTISMA Ozlem SIMSEK

Simgek (2016), turunggillerde niiseller embriyoni mekanizmasi ile iliskili
genleri RNA-Seq analizleri ile belirlemistir. Caligmada kullanilan ornekler
arasindaki farkli seviyelerde ifade olan genlerin ontoloji siniflandirmalar
degerlendirildiginde, biyolojik proses siniflandirilmasinda en fazla metabolik
proses genlerinin oldugu belirlenmigtir. Hiicresel komponent siniflandirilmasi
incelendiginde, en fazla genin hiicre ve hiicre boliimleri siniflandirilmasinda yer
aldig1r, molekiiler fonksiyon siniflandirilmasinda ise en yiiksek gen sayisinin
katalitik aktivite grubunda oldugu tespit edilmistir.

GO analizleri sonucunda belirlenen unigenlerin tiirlere dagilimi da tespit
edilmistir. Sirasiyla en yiiksek oranda Eucalyptus grandis ve Punica granatum
tirleri ile eslesme saglanmistir. Tiir dagilimimi gosteren grafik Sekil 4.4’te

sunulmustur.

Tiir Dagilum

%12.44

Eucalyptus grandis
Punica granatum

Diger

%77.19

Sekil 4.4. Unigenlerin tiir dagilimini gosteren grafik

GO analizlerine ek olarak tezde kullanilan 6rnekler arasinda farkl seviyede
ifade olan genlere ait KEGG analizleri gerceklestirilmistir. KEGG analizleri

sonucunda bu genlerin hangi yolaklarda gorev aldig: tespit edilmistir. iki mersin
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genotipi arasindaki farkli seviyelerde ifade olan genlerin yer aldig1 ve istatistiki

olarak 6nemli bulunan yolaklar, Sekil 4.5’te sunulmustur.
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Sekil 4.5. Farkli seviyelerde ifade olan genlerin yer aldig1 yolaklar

4.3. Mikrosatellit Bolgelerinin Belirlenmesi

RNA-Seq analizleri sonucunda iki farkli mersin genotipinde
gerceklestirilen de novo analizleri ile genom {izerinde tekrar eden bolgeler tespit
edilmistir. Yapilan incelemeler sonucunda, tekrar bdlgeleri igerdigi tekrar
motiflerine gore siiflandirilmigtir. Calisma sonucunda elde edilen SSR tekrar

sayilar1 ve motifleri Sekil 4.6’da sunulmustur.
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SSR motif numbers
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Sekil 4.6. RNA-Seq analizleri sonucunda tespit edilen tekrar sayilar1 ve tekrar
motifleri

RNA-Seq analizleri sonucunda mersin bitkisi i¢in tekrar sayilari ve
motifleri belirlenmistir. Yapilan tespitler sonucunda en yiksek tekrar motifinin
12.885 di-niikleotid oldugu tespit edilmistir. Ayrica Sekil 4.6’da da goriilecegi gibi
12-11.776 arasinda degisen sayida farkli tekrar motifleri ortaya cikarilmistir.

Ulkemiz igin oldukea yiiksek bir potansiyele sahip olan mersin bitkisinde
cok kisitlt sayida SSR markir1 bulunmaktadir. Bu tez calismasi ile mersin i¢in yeni

nesil dizileme teknolojileri kullanilarak birgok SSR markir1 gelistirilmistir. Tez
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caligmast kapsaminda yalnizca di-niikleotid tekrari igeren toplam 12.885
mikrosatellit bolgesi tespit edilmistir. Di-niikleotid tekrarlarindan baska 12.000
tizerinde mikrosatellit bolgesinin varligi belirlenmistir. Bu bdlgelere ait sekans
bilgileri mevcut olup, istenildigi zaman yeni SSR primerlerinin satin almabilmesi
miimkiin hale getirilmistir. RNA-Seq sonucunda mersin bitkisi igin gelistirilen SSR
primerlerinin bir béliimiine ait bilgiler Ek-1’de sunulmustur.

Yeni nesil dizileme teknolojileri yaygimlasmadan once klasik yontemlerle
SSR primerlerinin tasarlanmasi c¢alismalar1 yiiriitiilmiistiir. Ancak, bu klasik
yontemlerde gelistirilen markir sayilar1 kisitli kalmigtir. Albaladejo ve ark (2010),
Ispanya'da yetisen mersin genotipleri arasindaki genetik cesitliligi arastirmak
amaciyla SSR markirlar1 gelistirmislerdir. SSR markirlarinin izolasyonu i¢in
rastgele genomik kiitliphaneden c¢ok sayida klon ABI 3730 DNA Analyzer ile
dizilenmistir. SSR gelistirme ¢alismalarinda klasik yontemler kullanmiglar ve son
derece kisith sayida SSR markir1 gelistirmiglerdir. Gelistirilen 14 primer ¢iftinden
amplifikasyon elde edilmistir. Polimorfik oldugu belirlenen 11 primer, 48 bireyde
kontrol edilmistir. Her lokustaki allel sayis1 3 ile 11 arasinda degismis ve toplam
allel sayis1 83 olarak belirlenmistir. Pirseyedi ve ark (2010), narda SSR markirlar
gelistirerek molekiiler karakterizasyon c¢aligmalar1 gerceklestirmislerdir. SSR
markirlart gelistirme stratejisi olarak 2'li ve 3'li niikleotid tekrarlarini igeren
hibridizasyon problarin1 kullanmislar ve toplam 12 SSR primeri gelistirmiglerdir.
Sonug olarak arastiricilar gelistirdikleri SSR markirlarinin nar genetik cesitliligi
caligmalarinda kullanilabilecegini belirtmiglerdir. Tez g¢aligmasi kapsaminda ise
toplam yaklagik 19.000 SSR markir1 gelistirilmigtir. Farkli bir ¢aligmada ise, nar
bitkisi igin 11 SSR markir1 gelistirilmistir. Calismada farkli tekrar igeriklerine
sahip problar ile hibridizasyon ¢alismalar1 yiiriitilmistiir. Geligtirilen 11
mikrosatellit primerleri Tunus'tan 6rneklenen 27 nar genotipinde denenmistir.
(Hasnaoui ve ark, 2010). Curro ve ark (2010), nar i¢in mikrosatellit-AFLP
teknigini kullanarak 9 SSR  markirn gelistirmislerdir. SSR  markirlarinin

kullanigliligimi tespit etmek igin toplam 33 nar genotipinde DNA ¢aligmalari
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yiiriitmislerdir. Caligma sonucunda gelistirilen SSR 29 markirlarinin, daha 6nce
yiiriitilen c¢alismalarda oldugu gibi diisiik polimorfizm gosterdigi bildirilmistir.
Diger bir calismada benzer olarak narda SSR markirlart gelistirilmistir. Calismada,
toplam 117 mikrosatellit lokusu gelistirilmis ve bu markirlarin kullanilabilirligi 11
nar genotipinde test edilmistir. Calismada gelistirilen 117 primerin 66'sinin
polimorfik, 38'inin monomorfik, geriye kalan 13 primerin ise istenilen
amplifikasyonu saglamadig tespit edilmistir (Soriano ve ark, 2011).

Yeni nesil dizileme teknolojilerini gelistirilmesi ile beraber birgok bitki
tiirlinde SSR markirlarmin gelistirilmesi ¢alismalar1 yiriitiilmiistiir. Zhang ve ark
(2012b), yer fistig1 bitkisinin tohum gelisimi siirecinde transkriptom
karakterizasyonu, de novo analizleri ve SSR markir gelistirme c¢aligmalar
yiliriitmiislerdir. Bu amagla, 3 yer fistig1 ¢esidinin olgunlasmamis tohumlarini
kullanarak RNA-Seq analizleri gerceklestirmislerdir. Toplam 100 b¢'den olusan 27
milyonluk okuma gerc¢eklestirmisler ve 59.077 unigen belirlemislerdir. Calisma
sonucunda toplam 3.919 mikrosatellit markir1 gelistirmisler ve 160 tanesini kontrol
etmislerdir. Farkli bir ¢aligmada, muzda (Musa balbisiana) yeni nesil dizileme
teknolojisi kullanilarak SSR markirlar gelistirilmistir. RNA-Seq analizlerinde lon
Torrent platformunu kullanarak yaklasik 4.5 milyon okuma gerceklestirilmistir.
Biyoinformatik analizler sonucunda ortalama uzunlugu 113 bg olan 82.413
transkript tespit edilmistir. Transkriptlerin Swiss-Prot veri bankasinda yapilan
aragtirmalar1 sonucunda, 35.783 transkript belirlenmistir. Caligma sonunda, toplam
4.780 SSR bolgesi tespit edilmis ve toplam 2.628 SSR primeri tasarlanmigtir. Bu
primerler arasindan rastgele segilen 30 tanesinin etkinligi muz genotiplerinde
arastirilmigtir (Backiyarani ve ark, 2015). Simsek ve ark (2018), narda SSR markir1
gelistirmek amaciyla RNA dizileme c¢alismalar yiiriitmiislerdir. Calismalarinda,
[llumina Hi-Seq teknolojisini kullanmiglardir. RNA-Seq analizlerinde Hicaznar ve
33N26 ¢esitlerini kullanmiglar ve SSR markirlar gelistirmislerdir. Gelistirilen SSR
markirlarinin polimorfik sonuglar verdigi belirtilmis ancak ¢alismada kullanilan

genotipler arasindaki genetik cesitliligin dar oldugunu bildirmiglerdir. Farkli bir
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caligmada ise Dong ve ark (2014), Sibirya kayisisinda (Prunus sibirica L.) de novo
transkriptom analizi ve potansiyel SSR markirlarinin 454 pyrosequencing ile
geligtirilmesini amaglamislardir. Calismada 454 GS FLX Titanyum sekansi
kullanilarak tek bir ¢alismada ortalama biiyiikliigii 425 bp olan 1.243.067 yiiksek
kaliteli okuma ve toplamda 528.4 Mb dizi verisi elde edilmistir. Elde edilen 6.509
unigenden 7.304 basit sekans tekrart (SSR) tanimlanmig ve toplam 9930 primer
cifti tasarlanmustir. Cin alicinda (Crataegus pinnatifida) Ma ve ark (2019),
illumina RNA-Seq teknigini kullanarak polimorfik EST-SSR markirlari
gelistirmislerdir. Caligsmada, toplamda, 5.091 EST-SSR lokusundan 14.364 unigen
arastirilmistir. En ¢ok bulunan SSR'lar sirasi ile di-niikleotitler (2.012, %39.52),
mono- (1.989, %39.07) ve tri-niikleotitler (1.024, %20.11) olarak belirlenmistir. Bu
EST-SSR'lardan toplam 300 primer c¢ifti tasarlanmis ve Cin'in farkli cografi
bolgelerinden toplanan 70 Cin alici genotipinin polimorfizm analizleri ig¢in
kullanilmigtir. Wang ve ark (2019), Magnolia wufengensis bitkisinde de novo
transkriptom dizileme yaparak EST-SSR markirlart gelistimislerdir. Caligmada,
binlerce fonksiyonel markirin gelistirildigi binlerce EST olusturmak i¢cin RNA-Seq
teknigi kullanilmigtir. Tanimlanan 9567 basit dizi tekrarindan (SSR) 8.306's1
unigen dizileri icermistir. Farkli SSR motif tipleri arasinda, en fazla diniikleotid
tekrarlar1 (%50.8) ve bunu takiben triniikleotit tekrarlari (% 32.4) bulunmustur. AG
/ CT (%37.8) ve AAG / CTT (%11.8) en zengin tekrarlanan motifler olmustur. Tez
caligmasinda da diger yeni nesil dizileme ¢alismalarinda oldugu gibi ¢ok yiiksek
sayida SSR markirt gelistirilmistir. Bu tez ¢aligsmasina kadar mersinde yeni nesil
dizileme teknolojileri kullanilarak SSR markirlar1 gelistirilmemigtir. Yeni nesil
dizileme teknolojilerinin birgok avantaji bulunmaktadir. RNA sekanslama teknigi,
dizileme teknolojisinin kullanimi ile transkriptomlarin belirlenmesinde kullanilan
bir yontemdir. Bu yontem kullanilarak yapilan c¢aligmalar, &karyotik
transkriptomlara bakisi degistirmistir. RNA-Seq yontemi, diger yontemlere gore
transkriptlerin izoformlarimin seviyelerinin ¢ok daha hassas oOl¢iimiinii saglar.

RNA-Seq teknigi yiiksek diizeyde DNA sekanslamayi, transkriptomlarin ileri
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analizini, SSR/SNP tespiti ve haritalamay1 miimkiin kilmaktadir. RNA sekanslama
teknigi su ana kadar ortaya atilan diger biitlin tekniklerden daha {ist bir dkaryotik
transkriptom analizi ortaya koymaktadir. Tez ¢aligmast kapsaminda da RNA-Seq
caligmalar1 ile ¢ok yiiklii dizi bilgisi saglanmistir. Bu dizilerde tekrar bolgeleri

taranarak, 19.000'in tizerinde SSR markir1 gelistirilmistir.
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5.SONUCLAR VE ONERILER

Tez ¢aligmasinda mersin bitkisinde yeni nesil dizileme teknolojisi
kullanilarak transkriptom dizileme ile SSR markirlari gelistirilmistir. Dizileme
[llumina HiSeq 2000™ platformu kullanilarak, RNA-Seq ¢alismalar1 ile
yuritillmiistiir. RNA dizilemesi gergeklestirilen 6rneklerde 60.75 Mb uzunlugunda
toplam ham okuma yapilmistir. Orneklerde 111.000’in iizerinde transkript elde
edilmistir. Transkriptlerin toplam uzunlugu 79.141.165-93.880.054 arasinda,
ortalama uzunluk ise 862-844 arasinda degismistir. N50 verileri ise 1523-1570
arasinda degisiklik gostermistir. Tim transkriptlerde GC bazlarinin orami %45
civarinda belirlenmistir. Tez ¢alismasinda Orneklerde tespit edilen unigenlerin
sayist ise 68.476-79.802, toplam uzunluk ise 68.352.675-79.867.395 olarak
belirlenmistir. Calismada kullanilan 6rneklerde ortalama uzunluk 998 ile 1000
arasinda degisiklik gostermistir. N50 verileri, 1628-1.698 arasinda degismistir.
Tiim transkriptlerde GC bazlarmin oram1 %45 civarinda belirlenmistir. Mersin
orneklerinin arasinda farkli seviyede ifade olan genler incelendiginde, toplam gen
sayisiin 20.638 oldugu tespit edilmigtir. Mersin 6rnekleri arasinda karsilastirmali
olarak  yiiriitilen GO  verileri  degerlendirildiginde  biyolojik  proses
smiflandirmasinda en fazla genin metabolik ve hiicresel proses igerisinde yer aldig1
gdzlenmistir. Genlerin hiicresel komponent olarak siniflandirilmasinda ise en fazla
genin hiicre grubunda oldugu tespit edilmistir. Molekiiler fonksiyonlara gore
yapilan smiflandirmada ise farkli seviyelerde ifade olan genlerin en ¢ok katalitik ve
baglanma aktivitesi gosterdigi belirlenmistir.

RNA-Seq analizleri sonucunda iki farkli mersin  genotipinde
gerceklestirilen de novo analizleri ile genom {izerinde tekrar eden bolgeler tespit
edilmistir. Yapilan analizler sonucunda, en yiiksek tekrar motifinin 12885 di-
niikleotid oldugu tespit edilmistir. Ayrica 12-11776 arasinda degisen sayida farkli

tekrar motifleri ortaya g¢ikarilmistir. Belirlenen bu tekrar motiflerini ¢ogaltacak
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uygun SSR primerleri tasarlanmistir. Tez calismasi sonucunda 10.000 {izerinde
SSR primeri gelistirilmistir.

Bu tez ¢aligmasinin devaminda gelistirilen SSR primlerinin test edilmesi ve
polimorfik sonug¢ verenlerin belirlenmesi gerekmektedir. Ulkemiz mersin
genotiplerinin dogal yayilis alani igerisinde yer almaktadir. Ulkemiz mersin genetik
kaynaklarinin tanimlanmasi ve mevcut varyasyonun ortaya konulmasi mersin
bitkisinde yapilacak 1slah ¢alismalari i¢cin 6nemli bir altyap1 olusturabilecektir. Bu
tez calismasinda mersin bitkisi i¢in gelistirilen SSR primerleri bu amag igin
olduk¢a uygundur. Bununla beraber ileride yiiriitiilecek genetik haritalama,
iligkilendirme haritasi, mutasyon tespiti gibi calismalarda da bu markirlarin

kullanimi s6z konusu olabilecektir.
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EK 1. RNA-Seq sonucunda mersin bitkisi igin gelistirilen SSR primerlerinin bir boliimiine ait

bilgiler
i’?(ﬁi i Tekrar Forward Primer (5'-3') Reverse Primer (5'-3")
CGC(3*5) CGGCAAGGAAGAGGACAG CTTTGGCTTCCCAAACACAT
CGC(3*5) CGGCAAGGAAGAGGACAG CTTTGGCTTCCCAAACACATT
CGC(3*5) CGGCAAGGAAGAGGACAG TTTGGCTTCCCAAACACATT
CGC(3*5) CGGCAAGGAAGAGGACAG GTCTTTGGCTTCCCAAACACAT
CGC(3*5) CGGCAAGGAAGAGGACAG GTCTTTGGCTTCCCAAACACATT
AG(2*8) TTGAGCAGACAAACAAGAGAACA GATCTGATCATGGCTGAAAAATC
AG(2*8) TTGAGCAGACAAACAAGAGAACA ATCATGGCTGAAAAATCACAAAG
AG(2*8) CATTAACGTGAAGAATGAAGGGT GATCTGATCATGGCTGAAAAATC
AG(2*8) ACATTAACGTGAAGAATGAAGGG GATCTGATCATGGCTGAAAAATC
AG(2*8) AAAACGAAGTTTGAGCAGACAAA ATCATGGCTGAAAAATCACAAAG
TCC(3*6) CTCTCCCTCCCTTTCCTACC GTTATGTCCAGGCTCATGTTGTT
TCC(3*6) CCTCTCCCTCCCTTTCCTAC GTTATGTCCAGGCTCATGTTGTT
TCC(3*6) AGTCCCTCTCCCTCCCTTTC GTTATGTCCAGGCTCATGTTGTT
TCC(3*6) GTCCCTCTCCCTCCCTTTC GTTATGTCCAGGCTCATGTTGTT
TCC(3*6) CTCCCTCCCTTTCCTACCC GTTATGTCCAGGCTCATGTTGTT
CT(2*6) AATAATTCACCCACATTTGTTCG ATGAGTTTGAAGAAGCATGTGGT
CT(2*6) AATAATTCACCCACATTTGTTCG GCTTCATGAGTTTGAAGAAGCAT
CT(2*6) ACATGTCCAAATAATTCACCCAC ATGAGTTTGAAGAAGCATGTGGT
CT(2*6) ACATGTCCAAATAATTCACCCAC GCTTCATGAGTTTGAAGAAGCAT
CT(2*6) AATAATTCACCCACATTTGTTCG TCATGAGTTTGAAGAAGCATGTG
TC(2*13) ATGTCCTCCGTGCTAATGTTG GAGAGAAATTCGTCAAGGTGAGA
TC(2*13) ATGTCCTCCGTGCTAATGTTG CGACGAGGCGACTATAACTCTAC
TC(2*13) ATGTCCTCCGTGCTAATGTTG ACGACGAGGCGACTATAACTCTA
GA(2*8) AAATTCTTGATTGCTGATCTTGC AAATCTTCTTGACAGGGTCAGTG
GA(2*8) AAATTCTTGATTGCTGATCTTGC CAAATCTTCTTGACAGGGTCAGT
GA(2*8) TTGCTGATCTTGCGTTTTATTCT AAATCTTCTTGACAGGGTCAGTG
GA(2*8) TTGCTGATCTTGCGTTTTATTCT CAAATCTTCTTGACAGGGTCAGT
GA(2*8) AAATTCTTGATTGCTGATCTTGC TTCTTGACAGGGTCAGTGATGTA
GGA(3*5) GTACCACAATCACAAGACCCCTA GAAGGAAAGTTTAGAGGGGATGA
GGA(3*5) CAATCACAAGACCCCTAGCAATA GAAGGAAAGTTTAGAGGGGATGA
GGA(3*5) ATCACAAGACCCCTAGCAATATG GAAGGAAAGTTTAGAGGGGATGA
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GGA(3*5) CAATATGCCAAACCCAATGAATA GAAGGAAAGTTTAGAGGGGATGA
GGA(3*5) GAGAAAGCATGGTCCTTCAAAAT GAAGGAAAGTTTAGAGGGGATGA
AGA(3*5) ATGTGGAAACAGCAGATGAAGAC CATGCTTCTTCCCTTTCTTCTTT
AGA(3*5) ATGTGGAAACAGCAGATGAAGAC CTCATGCTTCTTCCCTTTCTTCT
AGA(3*5) GATGTGGAAACAGCAGATGAAG CATGCTTCTTCCCTTTCTTCTTT
AGA(3*5) TGTGGAAACAGCAGATGAAGAC CATGCTTCTTCCCTTTCTTCTTT
AGA(3*5) TGTGGAAACAGCAGATGAAGAC CTCATGCTTCTTCCCTTTCTTCT
GAC(3*5) AGAGGAGGAAGAGAAGGAACAGT TGTACAACAGTCGCTGTGTTCTC
GAC(3*5) AGGAAGAGAAGGAACAGTGCAG TGTACAACAGTCGCTGTGTTCTC
GAC(3*5) AGAGGAGGAAGAGAAGGAACAGT TACAACAGTCGCTGTGTTCTCTG
GAC(3*5) AGGAAGAGAAGGAACAGTGCAG TACAACAGTCGCTGTGTTCTCTG
GAC(3*5) AAGAGGAGGAAGAGAAGGAACAGT | TGTACAACAGTCGCTGTGTTCTC
CTT(3*6) ATCAGAGACAAGTTCCCCAGATG AAACCCAATCAGGCTTAACATTT
CTT(3*6) CATCAGAGACAAGTTCCCCAGAT AAACCCAATCAGGCTTAACATTT
CTT(3*6) ACGAGCCATCAGAGACAAGTTC AAACCCAATCAGGCTTAACATTT
CTT(3*6) GACGAGCCATCAGAGACAAGTT AAACCCAATCAGGCTTAACATTT
CTT(3*6) ATCAGAGACAAGTTCCCCAGATG AGAAACCCAATCAGGCTTAACAT
CT(2*14) GTTAGAAGCCTCCTCCATCAGAG CAGAATAGATCCTCTGTCTTGGC
CT(2*14) TTAGAAGCCTCCTCCATCAGAG CAGAATAGATCCTCTGTCTTGGC
CT(2*14) GTTAGAAGCCTCCTCCATCAGA CAGAATAGATCCTCTGTCTTGGC
CT(2*14) GTTAGAAGCCTCCTCCATCAGAG AATAGATCCTCTGTCTTGGCTCG
CT(2*14) GTTAGAAGCCTCCTCCATCAGAG ATAGATCCTCTGTCTTGGCTCG
AAG(3*8) CTTTCTGGATTTCCCAGTGTTCT GACGTACATTTGATCCGAATCTT
AAG(3*8) CGCTCTCTCAAGCTTTAAGTAACA TCTTCGTTTTTATTTTTGACCGA
AAG(3*8) TTCTGGATTTCCCAGTGTTCTT GACGTACATTTGATCCGAATCTT
AAG(3*8) TTTCTGGATTTCCCAGTGTTCT GACGTACATTTGATCCGAATCTT
AAG(3*8) CTTTCTGGATTTCCCAGTGTTC GACGTACATTTGATCCGAATCTT
AG(2*13) TAGCAATGGTTGTTCAGAGTTCA CCAGTTCCCTTATGTGTTTTGAC
AG(2*13) GTGCAAGTCCTGTCTTTCATAGG GTTGGTCTGTTCCATTTCTTCAA
AG(2*13) TAGCAATGGTTGTTCAGAGTTCA GTTGGTCTGTTCCATTTCTTCAA
AG(2*13) GGTTGTTCAGAGTTCAGACCATT CCAGTTCCCTTATGTGTTTTGAC
AG(2*13) GGTTGTTCAGAGTTCAGACCATT GTTGGTCTGTTCCATTTCTTCAA
GAA(3*5) TCCGTCCTTGTGAAAGAAATTAG GAGAGAAGGTGAGGAGAGGAGG
GAA(3*5) TCCGTCCTTGTGAAAGAAATTAG GGAGAGAAGGTGAGGAGAGGAG
GAA(3*5) GTCCGTCCTTGTGAAAGAAATTA GAGAGAAGGTGAGGAGAGGAGG

67




GAA(3*5)

GTCCGTCCTTGTGAAAGAAATTA

GGAGAGAAGGTGAGGAGAGGAG

GAA(3*5) TCCGTCCTTGTGAAAGAAATTAG GGAGAGAAGGTGAGGAGAGGA
TTC(3*5) GAGAGAAGGTGAGGAGAGGAGG TCCGTCCTTGTGAAAGAAATTAG
TTC(3*5) GGAGAGAAGGTGAGGAGAGGAG TCCGTCCTTGTGAAAGAAATTAG
TTC(3*5) GAGAGAAGGTGAGGAGAGGAGG GTCCGTCCTTGTGAAAGAAATTA
TTC(3*5) GGAGAGAAGGTGAGGAGAGGAG GTCCGTCCTTGTGAAAGAAATTA
TTC(3*5) GGAGAGAAGGTGAGGAGAGGA TCCGTCCTTGTGAAAGAAATTAG
CT(2*8) AATACGCACTAAATGGCACAAGT CCCTATTCTGTCTCTCTGGGTCT
CT(2*8) GAGACAAATACGCACTAAATGGC CCCTATTCTGTCTCTCTGGGTCT
CT(2*8) AATACGCACTAAATGGCACAAGT TTCCCTATTCTGTCTCTCTGGGT
CTG(3*5) ACATCAGCCGCCTCAAATAAT GCGTTTCTGCTGGACCAC
CTG(3*5) ATCAGCCGCCTCAAATAATG GCGTTTCTGCTGGACCAC
CTG(3*5) CATCAGCCGCCTCAAATAAT GCGTTTCTGCTGGACCAC
CTG(3*5) AGCCGCCTCAAATAATGACAG GCGTTTCTGCTGGACCAC
CTG(3*5) ATCAGCCGCCTCAAATAATGAC GCGTTTCTGCTGGACCAC
CAG(3*6) GCGTTTCTGCTGGACCAC AACGACCCGAAATCGTAGC
CAG(3*6) GCGTTTCTGCTGGACCAC GAACGACCCGAAATCGTAGC
CAG(3*6) GCGTTTCTGCTGGACCAC ACATCAGCCGCCTCAAAA
CAG(3*6) GCGTTTCTGCTGGACCAC ACATCAGCCGCCTCAAAAA
CAG(3*6) GCGTTTCTGCTGGACCAC CGAACGACCCGAAATCGTAG
GCTCG(5*5) ATTCATGAGAGACATGATGAGGG CCCGCTGATCTAGCAATTTAGTA
GCTCG(5*5) ATTCATGAGAGACATGATGAGGG TAGTTTAGGAAATGCATGTTGGC
GCTCG(5*5) TTCATGAGAGACATGATGAGGG CCCGCTGATCTAGCAATTTAGTA
GCTCG(5*5) ATTCATGAGAGACATGATGAGGG CCCGCTGATCTAGCAATTTAGTAT
GCTCG(5*5) TTCATGAGAGACATGATGAGGG TAGTTTAGGAAATGCATGTTGGC
CACCGT(6*4) | GTGTCGGATCAAGTCTCAAACTC GTCGGTCAACTCTCGCTGTT
CACCGT(6*4) | AGCGATTCTTGCTAAGTGAACTC GTCGGTCAACTCTCGCTGTT
CACCGT(6*4) | TTGTAGCAGACTCCTCAAACTCG GTCGGTCAACTCTCGCTGTT
CACCGT(6*4) | TGCTAAGTGAACTCCGTACTCTTG GTCGGTCAACTCTCGCTGTT
CACCGT(6*4) | GATTCTTGCTAAGTGAACTCCGT GTCGGTCAACTCTCGCTGTT
CACCGT(6*4) | GGCTTGAAATAAGAGCTTAGCGA GTCGGTCAACTCTCGCTGTT
CCG(3*6) TTTCTTTACACCTTCAACTGGGA CCATGATATTTGAGCTTCTGAGG
CCG(3*6) TTTCTTTACACCTTCAACTGGGA GCCATGATATTTGAGCTTCTGAG
CCG(3*6) TTTCTTTACACCTTCAACTGGGA TTCTGAGGATGAAAATGGAGATG
CCG(3*6) TTCTTTACACCTTCAACTGGGAC CCATGATATTTGAGCTTCTGAGG
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CCG(3*6)

TTTCTTTACACCTTCAACTGGGA

TTTGAGCTTCTGAGGATGAAAAT

GT(2*7) CAGAATCATGTCGAACGAAAGTA TCTACACTCAGAAGCAAAAACCC
GT(2*7) GAATAGGGAATGATTCAACCAAA TCTACACTCAGAAGCAAAAACCC
GT(2*7) GAATAGGGAATGATTCAACCAAA ATGAGTGCTTGATGAGAAGAACC
GT(2*7) GAATAGGGAATGATTCAACCAAA AATTGGAGAAGATGAGTGCTTGA
GT(2*7) GAATAGGGAATGATTCAACCAAA GAATTGGAGAAGATGAGTGCTTG
GAGC(4*5) AGAACTTTCGCGGAAAGAGAAG ACCTCATATTTTGTCGAAACCCT
GAGC(4*5) AAAGAGAAGGCAGGGGAATTT ACCTCATATTTTGTCGAAACCCT
GAGC(4*5) AGAACTTTCGCGGAAAGAGAAG TCACCTCATATTTTGTCGAAACC
GAGC(4*5) GAACTTTCGCGGAAAGAGAAG ACCTCATATTTTGTCGAAACCCT
GAGC(4*5) AGAACTTTCGCGGAAAGAGAA ACCTCATATTTTGTCGAAACCCT
TC(2*12) CCTCTCACGTTCTTGATTGATCT AAACAATTACGCTGGCATAAAAA
TC(2*12) CTCCTCTCACGTTCTTGATTGAT AAACAATTACGCTGGCATAAAAA
TC(2*12) ACTCCTCTCACGTTCTTGATTGA AAACAATTACGCTGGCATAAAAA
TC(2*12) TGATCTCATCATTGGTAGTGGAA GTATCTCAAACAATTACGCTGGC
TC(2*12) TTGATCTCATCATTGGTAGTGGA GTATCTCAAACAATTACGCTGGC
TC(2*6) CAGCTCTCTGAACGACTTCTCTC CTCTCGACTGCGCAAGAAATAC
TC(2*6) CAGCTCTCTGAACGACTTCTCTC TCTCGACTGCGCAAGAAATAC
TC(2*6) CAGCTCTCTGAACGACTTCTCTC CTCTCGACTGCGCAAGAAATA
TC(2*6) CAGCTCTCTGAACGACTTCTCTC TCTCGACTGCGCAAGAAATA
TC(2*6) CAGCTCTCTGAACGACTTCTCTC CTCTCGACTGCGCAAGAAAT
AT(2*6) TGGTCAGGCTCATGCTAGTAAAC GATGCACAAATTTAGCAACAACA
AT(2*6) GTTGGTCAGGCTCATGCTAGTAA GATGCACAAATTTAGCAACAACA
AT(2*6) TGGTCAGGCTCATGCTAGTAAAC TGCACAAATTTAGCAACAACAAC
AT(2*6) GTTGGTCAGGCTCATGCTAGTAA TGCACAAATTTAGCAACAACAAC
AT(2*6) TGGTCAGGCTCATGCTAGTAAAC ATGCACAAATTTAGCAACAACAA
TC(2*10) GCACTATCTTCTTCTTCCACCCT GACCCTCCCTAGAATAAAGCAAA
TC(2*10) GCACTATCTTCTTCTTCCACCCT CCCTCCCTAGAATAAAGCAAAAA
TC(2*10) CTATCTACCGCACGCACTATCTT GACCCTCCCTAGAATAAAGCAAA
TC(2*10) CTATCTACCGCACGCACTATCTT CCCTCCCTAGAATAAAGCAAAAA
TC(2*10) TCTTCTTCTTCCACCCTTCTTTT GACCCTCCCTAGAATAAAGCAAA
CT(2*7) AATATCTCTGCAATCTTCCCCTC ATAGGAGCCATCATTTCACAGAA
CT(2*7) AATATCTCTGCAATCTTCCCCTC CTTGATAGGAGCCATCATTTCAC
CT(2*7) AATATCTCTGCAATCTTCCCCTC TGAACTTGATAGGAGCCATCATT
CT(2*7) GAATATCTCTGCAATCTTCCCCT ATAGGAGCCATCATTTCACAGAA
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CT(2*7)

GAATATCTCTGCAATCTTCCCCT

CTTGATAGGAGCCATCATTTCAC

CTT(3*7) ACTCTCGACTCCGACGTTCCTAT CACTTCTTGATCTCGAATCGCT
CTT(3*7) ACTCTCGACTCCGACGTTCCTAT CACTTCTTGATCTCGAATCGC
CTT(3*7) GACTCCGACGTTCCTATGGTC CACTTCTTGATCTCGAATCGCT
CTT(3*7) GACTCTCGACTCCGACGTTC CACTTCTTGATCTCGAATCGCT
CTT(3*7) CTCTCGACTCCGACGTTCCTAT CACTTCTTGATCTCGAATCGCT
GAG(3*06) TAGACAAGGAAAGAAGATGGCTG CTATGTGCATATTTGCATTCTCG
GAG(3*6) TAGACAAGGAAAGAAGATGGCTG GGCTATGTGCATATTTGCATTCT
GAG(3*6) TAGACAAGGAAAGAAGATGGCTG TATGTGCATATTTGCATTCTCGT
GAG(3*6) TAGACAAGGAAAGAAGATGGCTG ATGTGCATATTTGCATTCTCGTT
GAG(3*6) AGACAAGGAAAGAAGATGGCTG TTGGTTGTTCAGAGGAGTAGAGC
TCC(3*6) GCTCTACTCCTCTGAACAACCAA GCGAAAGAAGAAGCTTGAAGAGT
TCC(3*6) TCCTCTGAACAACCAAGTTCTGT GCGAAAGAAGAAGCTTGAAGAGT
TCC(3*6) TGAACAACCAAGTTCTGTTCTCA GCGAAAGAAGAAGCTTGAAGAGT
TCC(3*6) GCTCTACTCCTCTGAACAACCAA AGAAGAAGCTTGAAGAGTCATGG
TCC(3*6) CTCCTCTGAACAACCAAGTTCTG GCGAAAGAAGAAGCTTGAAGAGT
GTC(3*5) GAAGTTCAGCAACAGAGAGGAAA CAAAAGGAGAAAGAGAAGCTCGT
GTC(3*5) GAAGTTCAGCAACAGAGAGGAAA ACAAAAGGAGAAAGAGAAGCTCG
GTC(3*5) GAAGTTCAGCAACAGAGAGGAAA TAACTTGAGAAGAGGAGCAGGAG
GTC(3*5) GAAGTTCAGCAACAGAGAGGAAA ACGTAACTTGAGAAGAGGAGCAG
GTC(3*5) GAAGTTCAGCAACAGAGAGGAAA GTAACTTGAGAAGAGGAGCAGGA
GCA(3*5) CATAAATTGAGTTGGGTGAGAGC CGAGAGACCCTAATTTGACTGG
GCA(3*5) AGCAGTTGGTCGATGTCATAAAT CGAGAGACCCTAATTTGACTGG
GCA(3*5) CGATGTCATAAATTGAGTTGGGT CGAGAGACCCTAATTTGACTGG
GCA(3*5) CATAAATTGAGTTGGGTGAGAGC GCGAGAGACCCTAATTTGACTG
GCA(3*5) AGCAGTTGGTCGATGTCATAAAT GCGAGAGACCCTAATTTGACTG
TC(2*9) CTCTCTCACAGGTCTCGCTTTT CACAGTGTGGTAAACAAATCGAA
TC(2*9) CTCTCTCACAGGTCTCGCTTTT TTCACAGTGTGGTAAACAAATCG
TC(2*9) CTCTCTCACAGGTCTCGCTTTT TGGTGATTCACAGTGTGGTAAAC
TC(2*9) CTCTCTCACAGGTCTCGCTTTT TTGGTGATTCACAGTGTGGTAAA
TC(2*9) CTCTCTCACAGGTCTCGCTTTTT TGGTGATTCACAGTGTGGTAAAC
TC(2*17) CGGGTAGATGATACCAAAACGTA AGGAGGTGGAGAACGCAGTAG
TC(2*17) TATAGGCGGGTAGATGATACCAA AGGAGGTGGAGAACGCAGTAG
TC(2*17) CGGGTAGATGATACCAAAACGTA GAGGTGGAGAACGCAGTAGC
TC(2*17) CGGGTAGATGATACCAAAACGTA GGAGGTGGAGAACGCAGTAG
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TC(2*17)

CGGGTAGATGATACCAAAACGTA

AGGAGGTGGAGAACGCAGTA

TC(2*7) CTTTGCCGGGTATGTCCTCTAT AAGATTGGTTGGCTCAGTCGT
TC(2*7) CTTTGCCGGGTATGTCCTCTAT CCAAGATTGGTTGGCTCAGT
TC(2*7) TTTGCCGGGTATGTCCTCTAT AAGATTGGTTGGCTCAGTCGT
TC(2*7) CTTTGCCGGGTATGTCCTCTAT AAGATTGGTTGGCTCAGTCG
TC(2*7) CTTTGCCGGGTATGTCCTCTAT AGATTGGTTGGCTCAGTCGT
GA(2*6) ATAGCTAGGCGGAGTAGATTTGG TCTCTACACCTCTCGCCGAT
GA(2*6) TAGCTAGGCGGAGTAGATTTGG ATCTCTACACCTCTCGCCGAT
GA(2*6) ATAGCTAGGCGGAGTAGATTTGG CTCTACACCTCTCGCCGATG
GA(2*6) TAGCTAGGCGGAGTAGATTTGG TCTCTACACCTCTCGCCGAT
GA(2*6) ATAGCTAGGCGGAGTAGATTTGG TCTACACCTCTCGCCGATG
AAAACA(6*4) | TTAACTGCCGTAAAATGGAAAAA TAATCATAAGCCATCACCGACAG
AAAACA(6*4) | TTAACTGCCGTAAAATGGAAAAA TAATCATAAGCCATCACCGACA
AAAACA(6*4) | TAACTGCCGTAAAATGGAAAAAC GTAATCATAAGCCATCACCGACA
AAAACA(6*4) | TAACTGCCGTAAAATGGAAAAAC TAATCATAAGCCATCACCGACAG
AAAACA(6*4) | TCTTAACTGCCGTAAAATGGAAA ACAGTGTTGATCACCATCATCG
CT(2*11) AGCCTCATCATCGTGAATCTCTA ATTTTCTCATCTTCAAAGGAGCC
CT(2*11) AGCCTCATCATCGTGAATCTCTA GCAGGGGACTTTCATTTACTTTT
CT(2*11) AGCCTCATCATCGTGAATCTCTA TGGAGAAGCTGAATTTTCTCATC
CT(2*11) AGCCTCATCATCGTGAATCTCTA ACTTTTCCTTGGAGAAGCTGAAT
CT(2*11) ATACACAAAAAGCCTCATCATCG ATTTTCTCATCTTCAAAGGAGCC
AG(2*21) ATTTTCTCATCTTCAAAGGAGCC AGCCTCATCATCGTGAATCTCTA
AG(2*21) TGGAGAAGCTGAATTTTCTCATC AGCCTCATCATCGTGAATCTCTA
AG(2*21) ACTTTTCCTTGGAGAAGCTGAAT AGCCTCATCATCGTGAATCTCTA
AG(2*21) ATTTTCTCATCTTCAAAGGAGCC ATACACAAAAAGCCTCATCATCG
AG(2*21) TGGAGAAGCTGAATTTTCTCATC ATACACAAAAAGCCTCATCATCG
AT(2*15) ACTAATCCAAGCAAAAGAGGGAA GGTTCCCCAATAGATGCTTTATC
AT(2*15) AACTAATCCAAGCAAAAGAGGGA GGTTCCCCAATAGATGCTTTATC
AT(2*15) GAACTAATCCAAGCAAAAGAGGG GGTTCCCCAATAGATGCTTTATC
AT(2*15) ACTAATCCAAGCAAAAGAGGGAA ATCTAGACCTATTTCCAGCCCAA
AT(2*15) AACTAATCCAAGCAAAAGAGGGA ATCTAGACCTATTTCCAGCCCAA
GGC(3*5) TTCCTATGACCTTCCCTTCTAGC CCTACTGATTCTGAGCTTGAGGA
GGC(3*5) GGTTCCTATGACCTTCCCTTCTA CCTACTGATTCTGAGCTTGAGGA
GGC(3*5) GGTTCCTATGACCTTCCCTTCTA TCCTACTGATTCTGAGCTTGAGG
GGC(3*5) GGTTCCTATGACCTTCCCTTCTA GGTCCTACTGATTCTGAGCTTGA
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GGC(3*5)

TTCCTATGACCTTCCCTTCTAGC

TACTGATTCTGAGCTTGAGGAGC

TC(2*9) AATTGAAAAAGTTCCCAAAATCA CTTTTCAACTTCCGCTCTCTGT
TC(2*9) AAATTGAAAAAGTTCCCAAAATCA CTTTTCAACTTCCGCTCTCTGT
TC(2*9) GAAAAAGTTCCCAAAATCATGC CTTTTCAACTTCCGCTCTCTGT
TC(2*9) TGAAATTGAAAAAGTTCCCAAAA TTTCAACTTCCGCTCTCTGTG
TC(2*9) TTGAAATTGAAAAAGTTCCCAAA TTTCAACTTCCGCTCTCTGTG
GA(2*12) AGCGACAAGGAGTATGAAAGTCA GGCGAAATCTCCATAAGTAGGAA
GA(2*12) GCGACAAGGAGTATGAAAGTCAA GGCGAAATCTCCATAAGTAGGAA
GA(2*12) AGCGACAAGGAGTATGAAAGTCA CAGGCGAAATCTCCATAAGTAGG
GA(2*12) AGCGACAAGGAGTATGAAAGTCA AGCAGGCGAAATCTCCATAAGTA
GA(2*12) CAAGGAGTATGAAAGTCAACACCA GGAAGTTTTCTTATTCCTCCAGC
CT(2*8) TATACTCAATCCTCGGCTGTCTG ATTTTCATTTCCCTTCGTCCTAA
CT(2*8) TTATACTCAATCCTCGGCTGTCT ATTTTCATTTCCCTTCGTCCTAA
CT(2*8) TATACTCAATCCTCGGCTGTCTG CATTTCCCTTCGTCCTAACAATA
CT(2*8) TTATACTCAATCCTCGGCTGTCT CATTTCCCTTCGTCCTAACAATA
CT(2*8) TATACTCAATCCTCGGCTGTCTG TTTTCATTTCCCTTCGTCCTAAC
ATG(3*5) ATGATCACAGTCATGGTCACG AATCCATGAGTATGCAAATCACC
ATG(3*5) ATGATCACAGTCATGGTCACG GAGTATGCAAATCACCATGATCC
AG(2*6) CGTGTAGTGGAGTCCTCCTAAAA AAGGCAGTGTCGTCTCTTTCATA
AG(2*6) CGTGTAGTGGAGTCCTCCTAAAA GGCAGTGTCGTCTCTTTCATATT
AG(2*6) CGTGTAGTGGAGTCCTCCTAAAA GAGAAGGAACAAAATGCATCAGT
AG(2*6) CGTGTAGTGGAGTCCTCCTAAAA AATTCGTAACTTCACTCCCTCGT
AG(2*6) TGGAGTCCTCCTAAAAGCAGAAT AAGGCAGTGTCGTCTCTTTCATA
CT(2*6) GAGATACGTTCCTCACACCACTT GTGTCATAATCCTGATGGTCGTT
CT(2*6) AGATACGTTCCTCACACCACTTG GTGTCATAATCCTGATGGTCGTT
CT(2*6) CACTTGGGATTCTTCAAAATCAA AAAATGAGTGACATGGCTGCTAC
CTCCT(5*4) AGCAGAAGCAGAAGAAGGAAAAA GACAGTAAGGCGGACGAAGAG
CTCCT(5*4) AGCAGAAGCAGAAGAAGGAAAAA GACAGTAAGGCGGACGAAGA
CTCCT(5*4) GCAGAAGCAGAAGAAGGAAAAA GACAGTAAGGCGGACGAAGAG
CTCCT(5*4) AGCAGAAGCAGAAGAAGGAAAAA ACAGTAAGGCGGACGAAGAG
CTCCT(5*4) GCAGAAGCAGAAGAAGGAAAAA GACAGTAAGGCGGACGAAGA
CGG(3*5) CTTCTGCAAGATCAAGCTCAACT GTACTTGGTGAGGTGGAAGGTG
CGG(3*5) CTGCAAGATCAAGCTCAACTTCT GTCGTACTTGGTGAGGTGGAAG
CGG(3*5) CTTCTGCAAGATCAAGCTCAACT TACTTGGTGAGGTGGAAGGTG
CGG(3*5) CTGCAAGATCAAGCTCAACTTCT GTCGTACTTGGTGAGGTGGAA
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CGG(3*5)

CTTCTGCAAGATCAAGCTCAACT

GTCGTACTTGGTGAGGTGGAA

CTT(3*6) CTTATCCCTCCTATCCTCCTCCT AGTCTTGGTGAATACGAGGGTTT
CTT(3*6) CTTATCCCTCCTATCCTCCTCCT GTCTTGGTGAATACGAGGGTTTT
CTT(3*6) TTATCCCTCCTATCCTCCTCCTC GTCTTGGTGAATACGAGGGTTTT
CTT(3*6) TCTTATCCCTCCTATCCTCCTCC GTCTTGGTGAATACGAGGGTTTT
CGG(3*6) AGCTCTTGTTCTGGCCGTT AAAACTGAAGGAGCTCGAGACA
CGG(3*6) AAGCTCTTGTTCTGGCCGT AAAACTGAAGGAGCTCGAGACA
CGG(3*6) AGCTCTTGTTCTGGCCGTT AAAAACTGAAGGAGCTCGAGACA
CGG(3*6) AAGCTCTTGTTCTGGCCGT AAAAACTGAAGGAGCTCGAGACA
CGG(3*6) AGCTCTTGTTCTGGCCGTTT AAAACTGAAGGAGCTCGAGACA
CAT(3*5) CTGAAACAACAGAACAAGAACCC GCTTGTTTCGCTGTTACGTTTAC
CAT(3*5) GCTGAAACAACAGAACAAGAACC GCTTGTTTCGCTGTTACGTTTAC
CAT(3*5) CTTCCTGTACACTCCGATCCTC ACGTTTACTTGCTGGGTAATGAA
CAT(3*5) ACGCTGAAACAACAGAACAAGA GTTTCGCTGTTACGTTTACTTGC
CAT(3*5) CTTCCTGTACACTCCGATCCTC GTTTCGCTGTTACGTTTACTTGC
CT(2*12) CCTCTCCTGCCTGTTTATATGC CACCCGCTGTTGATTACTTACAT
CT(2*12) GCCTCTCCTGCCTGTTTATATG CACCCGCTGTTGATTACTTACAT
CT(2*12) ATTTTTGGTGGCTGTGGTACTT CACCCGCTGTTGATTACTTACAT
CT(2*12) AGGTAATGCTCTACCATTTTTGG CACCCGCTGTTGATTACTTACAT
CT(2*12) CTCTACCATTTTTGGTGGCTGT CACCCGCTGTTGATTACTTACAT
GA(2*12) CAGTAGTTTTACGTTCAATCCCG CCTCTCCTGCCTGTTTATATGC
GA(2*12) CAGTAGTTTTACGTTCAATCCCG GCCTCTCCTGCCTGTTTATATG
GA(2*12) TCAGGAGCAACACATCAGTAGAA CCTCTCCTGCCTGTTTATATGC
GA(2*12) AATCCCGCTGTTGATTACTTACA CCTCTCCTGCCTGTTTATATGC
GA(2*12) AATCCCGCTGTTGATTACTTACA GCCTCTCCTGCCTGTTTATATG
AGA(3*6) CCCATAAGAAGAGATGACGACAG GACGGTAGGGTCAGGTGCT
AGA(3*06) GCGAGTTTTCTTATTGCTACACG GACGGTAGGGTCAGGTGCT
AGA(3*6) TTGAAGCGAGTTTTCTTATTGCT GACGGTAGGGTCAGGTGCT
AGA(3*6) CTTGAAGCGAGTTTTCTTATTGC GACGGTAGGGTCAGGTGCT
AGA(3*6) GAGATGACGACAGAGAGAACAGG GACGGTAGGGTCAGGTGCT
AGA(3*6) CCCATAAGAAGAGATGACGACAG GTTGCGATCTTTGAATCTTTCAG
AGA(3*6) GCGAGTTTTCTTATTGCTACACG GTTGCGATCTTTGAATCTTTCAG
AGA(3*6) GCGAGTTTTCTTATTGCTACACG CTGTTGCGATCTTTGAATCTTTC
AGA(3*06) GCGAGTTTTCTTATTGCTACACG GTAAGGTCACTGTTGCGATCTTT
AGA(3*6) GCGAGTTTTCTTATTGCTACACG GACTCCTGAGAGCAGAGCAGATA
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CT(2*11)

ATATTACCTATTTCCCGAGCCAA

GTCGAGAAGCAAATAAGGGATCT

CT(2*11) ACAGATCAATTTTTATCCTGCGA AAGAGGGTCGAGAAGCAAATAAG
CT(2*11) ATATTACCTATTTCCCGAGCCAA AAGAGGGTCGAGAAGCAAATAAG
CT(2*11) CAGATCAATTTTTATCCTGCGAG AAGAGGGTCGAGAAGCAAATAAG
CT(2*11) ACAGATCAATTTTTATCCTGCGA AGATTGAGAAGAAGAGGGTCGAG
AC(2*6) CTTGAAGCTCATCGTTTCAAAGT CCTTTACTCTTTTCATGGCCTCT
AC(2%6) CTTGAAGCTCATCGTTTCAAAGT TTCCTTTACTCTTTTCATGGCCT
AC(2*%6) CTTGAAGCTCATCGTTTCAAAGT TCTTTTCATGGCCTCTTATGTTG
AC(2*6) GTACATTTGACCATACCCAAGGA ATTCTGGCTTCACTTGAATGAGT
AC(2*%6) GGAGTACATTTGACCATACCCAA ATTCTGGCTTCACTTGAATGAGT
CTAG(4*5) GTTTTTCGAGTCCTCATCACTGT ATCTTCATCTTCTAATGCCCACA
CTAG(4*5) GTTTTTCGAGTCCTCATCACTGT CATCTTCATCTTCTAATGCCCAC
CTAG(4*5) GTTTTTCGAGTCCTCATCACTGT ACATCTTCATCTTCTAATGCCCA
CTAG(4*5) GTTTTTCGAGTCCTCATCACTGT CATCTTCTAATGCCCACACTAGC
CTAG(4*5) GTTTTTCGAGTCCTCATCACTGT CTTCATCTTCTAATGCCCACACT
CGC(3*7) CTACGACCGGACGCTGTT TAACACTAACTCAAGGGTCCTCC
CGC(3*7) CTACGACCGGACGCTGTT CTAACACTAACTCAAGGGTCCTCC
CGC(3*7) ACTACGACCGGACGCTGTTC TAACACTAACTCAAGGGTCCTCC
CGC(3*7) CTACGACCGGACGCTGTT ACACTAACTCAAGGGTCCTCCC
CGC(3*7) CTACGACCGGACGCTGTT GCTACTAGCTACCAGCACTGATCC
CGC(3*7) ACTACGACCGGACTCTGTTCC CAAAGAAGAAGATGAAATCGCAC
CGC(3*7) ACTACGACCGGACTCTGTTCC TTGCAAAGAAGAAGATGAAATCG
CGC(3*7) CTACGACCGGACTCTGTTCC CAAAGAAGAAGATGAAATCGCAC
CGC(3*7) CGACTACGACCGGACTCTGT CAAAGAAGAAGATGAAATCGCAC
CGC(3*7) GACTACGACCGGACTCTGTTCC CAAAGAAGAAGATGAAATCGCAC
TGTTC(5*4) ATGACAAGCCAACACATTTCTCT TCTACTAAAGCACCACACGGAAT
TGTTC(5*4) CGAACATGTATATGACAAGCCAA TCTACTAAAGCACCACACGGAAT
TGTTC(5*4) CGAACATGTATATGACAAGCCAA AGCAGGCAGAGAGTTGTTTTCTA
TGTTC(5*4) CGAACATGTATATGACAAGCCAA TAGCAGGCAGAGAGTTGTTTTCT
TGTTC(5*4) CGAACATGTATATGACAAGCCAA CTAGCAGGCAGAGAGTTGTTTTC
CT(2*10) AGCTCGAGTCCAGACAAAAAGAG ATCGAAAGAGAAAACTGAAAGGG
CT(2*10) AGCTCGAGTCCAGACAAAAAGAG AGGAGCGAAATAAATCGAAAGAG
CT(2*10) CTCGAGTCCAGACAAAAAGAGC ATCGAAAGAGAAAACTGAAAGGG
CT(2*10) GCTCGAGTCCAGACAAAAAGAG ATCGAAAGAGAAAACTGAAAGGG
CT(2*10) AGCTCGAGTCCAGACAAAAAGA ATCGAAAGAGAAAACTGAAAGGG
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CT(2*12) CCCTTTCAGTTTTCTCTTTCGAT GTTCTTCGCCATGCTTGTG
CT(2*12) CTCTTTCGATTTATTTCGCTCCT GTTCTTCGCCATGCTTGTG
CT(2*12) GATTTATTTCGCTCCTCGAAGTC GTTCTTCGCCATGCTTGTG
CT(2*12) CCTTTTCCCTTTCAGTTTTCTCT GTTCTTCGCCATGCTTGTG
CT(2*12) CCCTTTCAGTTTTCTCTTTCGAT GAGCACGTTCTTCGCCAT

TG(2*6) CCTTGAGAAGTTGTTGCTGACTT AGAAGACAAAGAGCTCCCCTTTA
TG(2*6) CTGATGCTTGGCCTTATCTATTG AGAAGACAAAGAGCTCCCCTTTA
TG(2*6) GAACTGATGCTTGGCCTTATCTA AGAAGACAAAGAGCTCCCCTTTA
TG(2*6) CAAGATAAGAACTGATGCTTGGC AGAAGACAAAGAGCTCCCCTTTA
TG(2*6) TTTGACCTTGAGAAGTTGTTGCT AGAAGACAAAGAGCTCCCCTTTA
CTT(3*5) GGATAGTAATGACCTTTGACGGA AAGGAACGATCGACTATTTCTCC
CTT(3*5) TAGTAATGACCTTTGACGGAGGA GATCGACTATTTCTCCAACTTGC
CTT(3*5) TAGTAATGACCTTTGACGGAGGA TCGACTATTTCTCCAACTTGCTG
CTT(3*5) TAGTAATGACCTTTGACGGAGGA GAACGATCGACTATTTCTCCAAC
CTT(3*5) TAGTAATGACCTTTGACGGAGGA GAACGATCGACTATTTCTCCAACT
CTT(3*5) ATTTAGCACCTTTGACGGAGG AAGGAACGATCGACTATTTCTCC
AG(2*6) GACGATTTGGTTCGAAAAAGAC GTTACAGGAGGGAGAGGAGAGAG
AG(2*6) TGATAAAGTGACGATTTGGTTCG GTTACAGGAGGGAGAGGAGAGAG
AG(2*6) GACGATTTGGTTCGAAAAAGAC CTACGTTACAGGAGGGAGAGGAG
AG(2*%6) CGATTTGGTTCGAAAAAGACAGT GTTACAGGAGGGAGAGGAGAGAG
AG(2*6) ACGATTTGGTTCGAAAAAGACAG GTTACAGGAGGGAGAGGAGAGAG
GA(2*6) ATGAGGGATTTGAGAAGCTGGT ATGTCCCTCTTCACCAAAAATCT
AT(2*8) CCAAGATCAAGAAGGTTGTATGG AGAAAACCACTATTGCACGTGTT
AT(2*8) CCCAAGATCAAGAAGGTTGTATG AGAAAACCACTATTGCACGTGTT
AT(2*8) CCAAGATCAAGAAGGTTGTATGG CCACTATTGCACGTGTTTTTGTA
AT(2*8) CCCAAGATCAAGAAGGTTGTATG CCACTATTGCACGTGTTTTTGTA
AT(2*8) CCAAGATCAAGAAGGTTGTATGG AAACCACTATTGCACGTGTTTTT
CTC(3*6) CTACCCTCGTTAGCTAGCTCCTC CAACTTCACTTCCTCCAAGACAT
CTC(3*6) CTACCCTCGTTAGCTAGCTCCTC TCCAAATTCAATGTCTCACACAA
CTC(3*6) CACCAGGCTATGAACCTATCAAC TCCAAATTCAATGTCTCACACAA
CTC(3*6) ACACCAGGCTATGAACCTATCAA TCCAAATTCAATGTCTCACACAA
CTC(3*6) CTACCCTCGTTAGCTAGCTCCTC CCAAATTCAATGTCTCACACAAG
TCG(3*5) TTCCTCAGACAAACCACATCTCT CGGGAAGATACAGAAGAACTCAA
TCG(3*5) CGTGATCTATCATCGTACTGGGT CGGGAAGATACAGAAGAACTCAA
TCG(3*5) CTTTCCTCAGACAAACCACATCT CGGGAAGATACAGAAGAACTCAA
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TCG(3*5)

TTCCTCAGACAAACCACATCTCT

ATGCGGGAAGATACAGAAGAACT

TCG(3*5) ACTTTCCTCAGACAAACCACATC CGGGAAGATACAGAAGAACTCAA
CT(2*11) GGAAGAAAATGGGAAAGAAACTC GTTTCGGACACAGACTCGTCAT
CT(2*11) GGAAGAAAATGGGAAAGAAACTC TTTCGGACACAGACTCGTCAT
CT(2*11) GAGGAAGAAAATGGGAAAGAAAC TTTCGGACACAGACTCGTCAT
CT(2*11) AAGGAAAGGGAGGAAGAAAATG GTTTCGGACACAGACTCGTCAT
CT(2*11) AAAGGAAAGGGAGGAAGAAAATG GTTTCGGACACAGACTCGTCAT
CT(2*12) CTCTCGCTGATCTTTTCTCTCAA CCTCCTCTTCCTTGTCACTAAGC
CT(2*12) CTCTCGCTGATCTTTTCTCTCAA TCCTCTTCCTTGTCACTAAGCTC
CT(2*12) CTCGCTGATCTTTTCTCTCAAAC CCTCCTCTTCCTTGTCACTAAGC
AG(2*6) GATGTGAGAGCCGCTAGATAGAA GAATCATACCTTGCATCTGGTTC
AG(2*6) TAACATTGAGCCAACTTGATGTG GAATCATACCTTGCATCTGGTTC
AG(2*6) ACCTTAACATTGAGCCAACTTGA GAATCATACCTTGCATCTGGTTC
AG(2*6) GATGTGAGAGCCGCTAGATAGAA TCGCAAAAGACTGAAATCTGAAT
CA(2*%6) AGATGACCTTGCTGTGATTCATT TTTATGCTATTCTTTTGTGCGTG
CA(2*6) AAGATGACCTTGCTGTGATTCAT TTTATGCTATTCTTTTGTGCGTG
CA(2*%6) CCCTAACCAGTGATTCTAGGGAC GGTTTAATAACCGGTGCAGATTT
CA(2*6) GAAAGATGACCTTGCTGTGATTC TTTATGCTATTCTTTTGTGCGTG
CA(2%6) CTAGCTTAAATAAATGGCAGCCC GGTTTAATAACCGGTGCAGATTT
AG(2*6) TGAACCCTAACGAGAAAACAAAA GTCTATTTCCTCGCCTCTCCTT
AG(2*6) TTGAACCCTAACGAGAAAACAAA GTCTATTTCCTCGCCTCTCCTT
AG(2*6) TGAACCCTAACGAGAAAACAAAA GTCTATTTCCTCGCCTCTCCTTT
AG(2*6) TTGAACCCTAACGAGAAAACAAA GTCTATTTCCTCGCCTCTCCTTT
AG(2*6) TGAACCCTAACGAGAAAACAAAA CTCTCCTTTGACCTGCAAAAAG
CCG(3*5) CTTCCTCTGCTCCTACTCTCCTC AGATCAATCTAACCCGGCACT
CCG(3*5) CTCCTACTCTCCTCACCCTGACT AGATCAATCTAACCCGGCACT
CCG(3*5) CTTCCTCTGCTCCTACTCTCCTC GAGATCAATCTAACCCGGCACT
CCG(3*5) CTTCCTCTGCTCCTACTCTCCTC GAGATCAATCTAACCCGGCAC
CCG(3*5) CTCCTACTCTCCTCACCCTGACT GAGATCAATCTAACCCGGCACT
CCCGAA(6*4) | TAGCTAGGGTACCCGATCAATGT TACGATTTGTACAAGAAGAGGGG
CCCGAA(6*4) | TAGCTAGGGTACCCGATCAATGT GCCGTACGATTTGTACAAGAAGA
CCCGAA(6*4) | CAATCCTCCAATTCTTCACAACA GCCGTACGATTTGTACAAGAAGA
CCCGAA(6*4) | TAGCTAGGGTACCCGATCAATG TACGATTTGTACAAGAAGAGGGG
CCCGAA(6*4) | TAGCTAGGGTACCCGATCAATG GCCGTACGATTTGTACAAGAAGA
AG(2*9) CCCCAGAAAAATTGAGTGAGTTA GGACGAGGACTACCCTCTATCAT

76




AG(2*9)

CGAGTCTCGGACTTACTGGTAGA

TATTTGCAACTCAACTCTCGTCC

AG(2*9) TCGAGTCTCGGACTTACTGGTAG TATTTGCAACTCAACTCTCGTCC
AG(2*9) CGAGTCTCGGACTTACTGGTAGA AACTCAACTCTCGTCCTCCACTT
AG(2*9) TCGAGTCTCGGACTTACTGGTAG AACTCAACTCTCGTCCTCCACTT
CT(2*9) TATTTGCAACTCAACTCTCGTCC CGAGTCTCGGACTTACTGGTAGA
CT(2*9) TATTTGCAACTCAACTCTCGTCC TCGAGTCTCGGACTTACTGGTAG
CT(2*9) AACTCAACTCTCGTCCTCCACTT CGAGTCTCGGACTTACTGGTAGA
CT(2*9) AACTCAACTCTCGTCCTCCACTT TCGAGTCTCGGACTTACTGGTAG
CT(2*9) TCTATTTGCAACTCAACTCTCGTC TCGAGTCTCGGACTTACTGGTAG
TCT(3*5) ACAATCTCGTCCTTGTTCCTACA AGTGAGAATGCAGAGTTGGACAC
TCT(3*5) ACAATCTCGTCCTTGTTCCTACA CAGAGTTGGACACACTCAACAAT
TCT(3*5) ACGACTCTACAATCTCGTCCTTG CAGAGTTGGACACACTCAACAAT
TCT(3*5) CAACGACTCTACAATCTCGTCCT CAGAGTTGGACACACTCAACAAT
TCT(3*5) CAATAGCTTGTTTTCATCGTCCT AGTGAGAATGCAGAGTTGGACAC
CT(2*13) ACTTTCATTTCCTCTCCGATTTC CTCGACTTTAACTTCGATCGCT
CT(2*13) ACTTTCATTTCCTCTCCGATTTC ACTTTAACTTCGATCGCTTCGAG
CT(2*13) ACTTTCATTTCCTCTCCGATTTC CTCGACTTTAACTTCGATCGCTT
CT(2*13) ACTTTCATTTCCTCTCCGATTTC GACTTTAACTTCGATCGCTTCG
CT(2*13) ACTTTCATTTCCTCTCCGATTTC CGACTTTAACTTCGATCGCTTC
TG(2*6) GTTGGCATGCTCTAGTCAAAACT TTCAGCAACATTCTTCACAGAAA
TG(2*6) TTGGCATGCTCTAGTCAAAACTT TTCAGCAACATTCTTCACAGAAA
TG(2*6) GTTGGCATGCTCTAGTCAAAACT TCATTCAGCAACATTCTTCACAG
TG(2*6) TTGGCATGCTCTAGTCAAAACTT CATTCAGCAACATTCTTCACAGA
TG(2*6) TTGGCATGCTCTAGTCAAAACTT TCATTCAGCAACATTCTTCACAG
CT(2*10) TTCGTCTTCTTCATCTTCGTTTC GTGGATTTCGCACTAGAGACAAT
CT(2*10) GGATTTTCTCCTCCTCCTTCTTT GTGGATTTCGCACTAGAGACAAT
CT(2*10) ATTTTCTCCTCCTCCTTCTTTTG GTGGATTTCGCACTAGAGACAAT
CT(2*10) TTCGTCTTCTTCATCTTCGTTTC TTTCGCACTAGAGACAATGTGAT
CT(2*10) TTCGTCTTCTTCATCTTCGTTTC GATTTCGCACTAGAGACAATGTG
GA(2*10) GTGGATTTCGCACTAGAGACAAT TTCGTCTTCTTCATCTTCGTTTC
GA(2*10) TTCGCACTAGAGACAATGTGATG GGATTTTCTCCTCCTCCTTCTTT
GA(2*10) GTGGATTTCGCACTAGAGACAAT GGATTTTCTCCTCCTCCTTCTTT
GA(2*10) TTCGCACTAGAGACAATGTGATG ATTTTCTCCTCCTCCTTCTTTTG
GA(2*10) GTGGATTTCGCACTAGAGACAAT ATTTTCTCCTCCTCCTTCTTTTG
GA(2*20) GAAGATCGGATTCGTTGTTTTTA GCAATGTCAAAGCCCACTTC
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GA(2*20) AGATCGGATTCGTTGTTTTTAGG GCAATGTCAAAGCCCACTTC
GA(2%20) GAAGATCGGATTCGTTGTTTTTA ATCTGGATCGGCAATGTCA
GA(2*20) GAAGATCGGATTCGTTGTTTTTA CATCTGGATCGGCAATGTC
GA(2%20) GAAGATCGGATTCGTTGTTTTTA CCACTTCGCGTTTCAAGATA
CT(2*12) CAGGAAGTGACGAAGAAAGAAGA GTCAAACATAGGGAAGGTGAACA
CT(2*12) TAAGCAGGAAGTGACGAAGAAAG GTCAAACATAGGGAAGGTGAACA
CT(2*12) CTTTAAGCAGGAAGTGACGAAGA GTCAAACATAGGGAAGGTGAACA
CT(2*12) TTAAGCAGGAAGTGACGAAGAAA GTCAAACATAGGGAAGGTGAACA
CT(2*12) TTTAAGCAGGAAGTGACGAAGAA GTCAAACATAGGGAAGGTGAACA
AG(2*¥10) CCTGAACATAAATACCATCCCTC GGTAACTTCATCGACCCAGAGT
AG(2*10) TCCTGAACATAAATACCATCCCT GGTAACTTCATCGACCCAGAGT
AG(2*10) GCATTGTCTAGGACACATCTAGGA GGTAACTTCATCGACCCAGAGT
AG(2*10) CCTGAACATAAATACCATCCCTCT GGTAACTTCATCGACCCAGAGT
AG(2*10) CCTCTATAGACAAGTATGTCGGCAC | TTCTAGGAACTTGGTGGTTGTTG
GA(2*8) AATTCCCCACGGGATACTAGAG ATGAGCTATAAAGCCCAACATCA
GA(2*8) AATTCCCCACGGGATACTAGAG GGTCAAGAAGCAAAGAATGAGAA
GA(2*8) AATTCCCCACGGGATACTAGAG GAGCTATAAAGCCCAACATCAAA
GA(2*8) AATTCCCCACGGGATACTAGAG CAGGTCAAGAAGCAAAGAATGAG
GA(2*8) AATTCCCCACGGGATACTAGAG AGGTCAAGAAGCAAAGAATGAGA
GA(2*13) GGAGCTAGGGGTGTAATTTTGAC ATTAAACCCTTCAGTCCATCGTC
GA(2*13) AGGAGCTAGGGGTGTAATTTTGA ATTAAACCCTTCAGTCCATCGTC
GA(2*13) GGAGCTAGGGGTGTAATTTTGAC CCTTCAGTCCATCGTCTCTTCT
GA(2*13) AGGAGCTAGGGGTGTAATTTTGA CCTTCAGTCCATCGTCTCTTCT
GA(2*13) GGAGCTAGGGGTGTAATTTTGAC TTAAACCCTTCAGTCCATCGTC
CT(2*16) GATCAGACTCGTTGCTCTTCCTA TCAAGAAACTGATGGAATTGACA
CT(2*16) GTTTGATCAGACTCGTTGCTCTT TCAAGAAACTGATGGAATTGACA
CT(2*16) TCTTCCTAAGTTCACTTTGCCTG TCAAGAAACTGATGGAATTGACA
CT(2*16) TCAGACTCGTTGCTCTTCCTAAG TCAAGAAACTGATGGAATTGACA
CT(2*16) CTCGTTGCTCTTCCTAAGTTCAC TCAAGAAACTGATGGAATTGACA
GT(2*11) GGTGTCGATCTGTTAGCATTCTG AGCTAGCGTCTTTACCTCCTTTT
GT(2*11) GGTGTCGATCTGTTAGCATTCTG AAGCTAGCGTCTTTACCTCCTTT
GT(2*11) GGTGTCGATCTGTTAGCATTCTG AAAGCTAGCGTCTTTACCTCCTT
GT(2*11) GTGTCGATCTGTTAGCATTCTGC AGCTAGCGTCTTTACCTCCTTTT
GT(2*11) GTGTCGATCTGTTAGCATTCTGC AAGCTAGCGTCTTTACCTCCTTT
AT(2*%6) TGAAATCTCAAAGAAGCAAGGAG TTAACCTGAACATGGTCCTCAAC
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AT(2*6)

CTGAAATCTCAAAGAAGCAAGGA

TTAACCTGAACATGGTCCTCAAC

AT(2*6) ACACGTGAATGATTAAAAGTCGG ATCTTCCTCAAATTGTAGCCCTC
AT(2*6) ACACGTGAATGATTAAAAGTCGG CGCATCAAACAATTATCTTCCTC
AT(2*6) GGTTGATTTCCAAAGTGCTTAGA ATCTTCCTCAAATTGTAGCCCTC
TTTTC(5*4) TATAAGTTCGTGCCTGAACGATT CCAAATTCAAGAAGACGACTGAC
TTTTC(5*4) TATAAGTTCGTGCCTGAACGATT ACCAAATTCAAGAAGACGACTGA
TTTTC(5*4) TATAAGTTCGTGCCTGAACGATT AACCAAATTCAAGAAGACGACTG
TTTTC(5*4) AGTCGTTTATAAGTTCGTGCCTG CCAAATTCAAGAAGACGACTGAC
TTTTC(5*4) AGTCGTTTATAAGTTCGTGCCTG ACCAAATTCAAGAAGACGACTGA
AGATG(5*4) TTGGTCCTTGCCTTTGTTTACTA CATCAATGCAGATAAACGAGGAT
AGATG(5*4) TATTCACTTTGCATTTGGTCCTT CATCAATGCAGATAAACGAGGAT
AGATG(5*4) TTGGTCCTTGCCTTTGTTTACTA GATATGTCGTTTCCCAACAGATG
AGATG(5*4) TTGGTCCTTGCCTTTGTTTACTA TAGATCCCCATCAATGCAGATAA
AGATG(5*4) TATTCACTTTGCATTTGGTCCTT GATATGTCGTTTCCCAACAGATG
CGA(3*5) CCGCGGCTGATGAGTCTG CCTTGTTTTTCTCCCCTTCAG
CGA(3*5) CCGCGGCTGATGAGTCTG CTTGTTTTTCTCCCCTTCAGC
CGA(3*5) GACCCGCGGCTGATGAGT CCTTGTTTTTCTCCCCTTCAG
CGA(3*5) CCCGCGGCTGATGAGTCT CCTTGTTTTTCTCCCCTTCAG
CGA(3*5) CCCGCGGCTGATGAGTCT CTTGTTTTTCTCCCCTTCAGC
AG(2*6) GAGGCAGCAGAGGTTACAAGTTA TATCTCCTCTTCTCGAATGTTGC
AG(2*6) GAGGCAGCAGAGGTTACAAGTTA AGTCTGCACTTGTCGCTCTATCT
GA(2*10) AGATAGAGCGACAAGTGCAGACT ACTCCTATCTGTTACTCCTCCCG
GA(2*10) GATAGAGCGACAAGTGCAGACTC ACTCCTATCTGTTACTCCTCCCG
GA(2*10) GAGATAGAGCGACAAGTGCAGAC ACTCCTATCTGTTACTCCTCCCG
GA(2*10) AAAAAGGCTACAAGAGGAAGGGT ACTCCTATCTGTTACTCCTCCCG
GA(2*10) AAAAAGGCTACAAGAGGAAGGGT CCCCACAGCTTCTTTACTCCTAT
TC(2*8) ACGTGAATATCCAAACACCTCAC CGACCACTAATGGATCTTTTTCA
TC(2*8) AATTCGAAACGTGAATATCCAAA CGACCACTAATGGATCTTTTTCA
TC(2*8) ACGTGAATATCCAAACACCTCAC TGGATCTTTTTCACGTACATTCA
TC(2*8) ACGTGAATATCCAAACACCTCAC ACCACTAATGGATCTTTTTCACG
TC(2*8) AATTCGAAACGTGAATATCCAAA TGGATCTTTTTCACGTACATTCA
T(1*14) ACGTGAATATCCAAACACCTCAC CGACCACTAATGGATCTTTTTCA
T(1*14) AATTCGAAACGTGAATATCCAAA CGACCACTAATGGATCTTTTTCA
T(1*14) ACGTGAATATCCAAACACCTCAC TGGATCTTTTTCACGTACATTCA
T(1*14) ACGTGAATATCCAAACACCTCAC ACCACTAATGGATCTTTTTCACG
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T(1*14)

AATTCGAAACGTGAATATCCAAA

TGGATCTTTTTCACGTACATTCA

TC(2*7) TTACACCAGGAGGAGTTCAAAAA CAAGCTTTGCTACAAACCAAACTA
TC(2*7) GTTACACCAGGAGGAGTTCAAAA CAAGCTTTGCTACAAACCAAACTA
TC(2*7) AAAAATAACAGAATCAAGCCGC ATGACAAAACCAAGCTTTGCTAC
TC(2*7) CTGTTACACCAGGAGGAGTTCAA CAAGCTTTGCTACAAACCAAACTA
TC(2*7) TTACACCAGGAGGAGTTCAAAAA ACTCTTTCAAACAGAACAAGCAA
CT(2*9) GGGTAGCTGTTTGTAATTGCTTG ATAGACTGCCTGAAATTCCCATT
CT(2*9) GGGTAGCTGTTTGTAATTGCTTG AATAGACTGCCTGAAATTCCCAT
CT(2*9) TGCAATCCTGGTTATCTACAGGT ATAGACTGCCTGAAATTCCCATT
CT(2*9) TGCAATCCTGGTTATCTACAGGT AATAGACTGCCTGAAATTCCCAT
CT(2*9) GGGTAGCTGTTTGTAATTGCTTG CCATTGTGAAACCTCCTAAAATG
CT(2*21) TAATTCATCTCCTCTCTCCCTCC GGATTCACTAGCTACAAAAACCAAA
CT(2*21) TAATTCATCTCCTCTCTCCCTCC GGATTCACTAGCTACAAAAACCAA
CT(2*21) TAATTCATCTCCTCTCTCCCTCC AAACCAAAAGAGTTATTCTTCAGCA
CT(2*21) TAATTCATCTCCTCTCTCCCTCC AGGATTCACTAGCTACAAAAACCAA
CT(2*21) CCTTAATTCATCTCCTCTCTCCC GGATTCACTAGCTACAAAAACCAAA
TA(2*6) AGAGCTTCACTTCATTCATAGGG GACGAAGACAAGAACGAGTATGG
TA(2*6) GCGCAAACCATATTGTAGAACAC AAAGCAGATGATGTTTCCATGAG
TA(2*6) AAGAGCTTCACTTCATTCATAGGG GACGAAGACAAGAACGAGTATGG
TA(2*6) GAGCTTCACTTCATTCATAGGGT GACGAAGACAAGAACGAGTATGG
TA(2%6) TGTCTCGAATAGCTAACCTTCCC AAAGCAGATGATGTTTCCATGAG
CTT(3*5) ATTCTACTCCTTTGACCTTTGCC AAGAAACCTGAAAGCAAGAAAGC
CAG(3*6) GTAGGTATGATGTACGGCGATCC CAGGCTGGTGGTGTTGATAAT
CAG(3*6) TAGGTATGATGTACGGCGATCC CAGGCTGGTGGTGTTGATAAT
CAG(3*6) GTATGATGTACGGCGATCCTC CAGGCTGGTGGTGTTGATAAT
CAG(3*6) GTAGGTATGATGTACGGCGATCC AGGCTGGTGGTGTTGATAATCC
CAG(3*6) GTAGGTATGATGTACGGCGATCC CAGGCTGGTGGTGTTGATAA
CT(2*12) TGTCCACATAACAACAGCTCAAC AAATGGAAGGAAGACAAAAGGAG
CT(2*12) TGTCCACATAACAACAGCTCAAC GAAAGGCTAAAATGGAAGGAAGA
CT(2*12) TAACAACAGCTCAACTCAATCCA AAATGGAAGGAAGACAAAAGGAG
CT(2*12) CCACATAACAACAGCTCAACTCA AAATGGAAGGAAGACAAAAGGAG
CT(2*12) CTGTCCACATAACAACAGCTCAA AAATGGAAGGAAGACAAAAGGAG
GA(2*11) TCAGCTCTTCGTCAATACCTTTC GACAACTTCTTCCATGTCTCACC
GA(2*11) TGTCAGCTCTTCGTCAATACCTT GACAACTTCTTCCATGTCTCACC
GA(2*11) TTGTCAGCTCTTCGTCAATACCT GACAACTTCTTCCATGTCTCACC
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GAQ2*11)

TCAGCTCTTCGTCAATACCTTTC

ATGGATGACAACTTCTTCCATGT

GA(2*11) ATTGTCAGCTCTTCGTCAATACC GACAACTTCTTCCATGTCTCACC
GT(2*9) CAGGGGAGCATTATGTCTATCTG TTTGCAGAGAGGATTTCATCAAT
GT(2*9) CAGGGGAGCATTATGTCTATCTG TGCAGAGAGGATTTCATCAATCT
GT(2*9) ACATCATGGTCGTTCCAGATAAA TTTGCAGAGAGGATTTCATCAAT
GT(2*9) CATCATGGTCGTTCCAGATAAAG TTTGCAGAGAGGATTTCATCAAT
GT(2*9) ACATCATGGTCGTTCCAGATAAA TGCAGAGAGGATTTCATCAATCT
AC(2*7) TTTGCAGAGAGGATTTCATCAAT ACATCATGGTCGTTCCAGATAAA
AC(2*7) TTTGCAGAGAGGATTTCATCAAT CATCATGGTCGTTCCAGATAAAG
AC(2*7) TGCAGAGAGGATTTCATCAATCT ACATCATGGTCGTTCCAGATAAA
AC(2*7) TTTGCAGAGAGGATTTCATCAAT CTATCTGACATCATGGTCGTTCC
AC(2*7) TGCAGAGAGGATTTCATCAATCT CATCATGGTCGTTCCAGATAAAG
CTT(3*5) TTTTAATATGCTTCAAGAGGCCA GGCAAATAAAGATGTGCTGTACC
CTT(3*5) TTTTAATATGCTTCAAGAGGCCA AATGGCAAATAAAGATGTGCTGT
CTT(3*5) TTTAATATGCTTCAAGAGGCCAG GGCAAATAAAGATGTGCTGTACC
CTT(3*5) TTTAATATGCTTCAAGAGGCCAG AATGGCAAATAAAGATGTGCTGT
CTT(3*5) TAGCTAAGAACACGGTAGATGGG GGCAAATAAAGATGTGCTGTACC
GAA(3*7) GCACCAAATGAATCTGAACTAGC GTCTGTTCAGTTCCTCCATCATC
GAA(3*7) TGAATCTGAACTAGCTTTACGGG GTCTGTTCAGTTCCTCCATCATC
CT(2*8) TGCTATAACTGTGGGCTTTTGAT GGATTTCTGTTATCTTGGCTGTG
CT(2*8) CGGACTTTTGTTCTTTTCTGCTA GGATTTCTGTTATCTTGGCTGTG
CT(2*8) TGCTATAACTGTGGGCTTTTGAT TGTTTTGGACTTCTCTAGCAAGG
CT(2*8) TCTTTTCTGCTATAACTGTGGGC GGATTTCTGTTATCTTGGCTGTG
CT(2*8) TGCTATAACTGTGGGCTTTTGAT TTCTGTTATCTTGGCTGTGAGGT
GA(2*9) GGAGTACACTCACACACCCAGAT TTTTTCCATGCTTCAAATCTCTG
GA(2*9) GAGTACACTCACACACCCAGATG TTTTTCCATGCTTCAAATCTCTG
GA(2*9) AAAAGGGGAGTACACTCACACAC TTTTTCCATGCTTCAAATCTCTG
GA(2*9) TTAAAAGGGGAGTACACTCACACA TTTTTCCATGCTTCAAATCTCTG
AG(2*6) CTTCAGAAGCTGTAACTCCTGCG AGTCGTGTTCTCTTTGTCTACGC
GAAGAG(6*4) | AAGAATGGTTCTCACGCGAC AAAGAGAAGAGCTGGAAGAGGTC
GAAGAG(6*4) | AAGAATGGTTCTCACGCGAC GAAAGAGAAGAGCTGGAAGAGGT
GAAGAG(6*4) | GTACGGCCTTGTTGCTCTTG AAAGAGAAGAGCTGGAAGAGGTC
GAAGAG(6*4) | GTACGGCCTTGTTGCTCTTG GAAAGAGAAGAGCTGGAAGAGGT
GAAGAG(6*4) | CTCTGATTTCCTCGAAGCCCT AGTGCAGGCAAGAACAGATAGAG
TC(2*17) TTGACACAAGAAGTAGACCCACC ATTTCATCTCACAAGGTTCATCC
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TC(2*17)

TTGACACAAGAAGTAGACCCACC

GGATTTCATCTCACAAGGTTCAT

TC(2*17) ACATACTCAGCACAACACCACAT ATTTCATCTCACAAGGTTCATCC
TC(2*17) ACATACTCAGCACAACACCACAT GGATTTCATCTCACAAGGTTCAT
TC(2*17) GACACAAGAAGTAGACCCACCAT ATTTCATCTCACAAGGTTCATCC
AT(2*11) AGCTCTCGAGTCCTGCTATGAAT GTCACAAGAATCTTCCTACACGG
AT(2*11) GCTCTCGAGTCCTGCTATGAAT GTCACAAGAATCTTCCTACACGG
AT(2*11) AGCTCTCGAGTCCTGCTATGAAT CACAAGAATCTTCCTACACGGAG
AT(2*11) GCTCTCGAGTCCTGCTATGAAT CACAAGAATCTTCCTACACGGAG
AT(2*11) AGCTCTCGAGTCCTGCTATGAAT AGCGTCACAAGAATCTTCCTACA
TTG(3*5) CCAACATCTTCTGTGAAATCCTC ATGAAGATCACAAATTGGAAGGA
TTG(3*5) CTCCAACATCTTCTGTGAAATCC AAGATCACAAATTGGAAGGATCA
TTG(3*5) CTCCAACATCTTCTGTGAAATCC ATGAAGATCACAAATTGGAAGGA
TTG(3*5) GCTCCAACATCTTCTGTGAAATC AGATCACAAATTGGAAGGATCAA
TTG(3*5) GCTCCAACATCTTCTGTGAAATC AAGATCACAAATTGGAAGGATCA
TCT(3*6) TGTTGCTGCCTTTTTGTAATTTT TAATGATAAGGTGGGAAAGCTCA
TCT(3*6) TTTGTAATTTTCCTCTGGTGCAT TAATGATAAGGTGGGAAAGCTCA
TCT(3*6) CTGTTGCTGCCTTTTTGTAATTT TAATGATAAGGTGGGAAAGCTCA
TCT(3*6) GCCTTTTTGTAATTTTCCTCTGG TAATGATAAGGTGGGAAAGCTCA
TCT(3*6) TGCCTTTTTGTAATTTTCCTCTG TAATGATAAGGTGGGAAAGCTCA
CT(2*8) TATAGTGTTATCCAGCCTGTGCC TACTCAAAGCGGGAAATTAAACA
CT(2*8) TATAGTGTTATCCAGCCTGTGCC AAGAGTGTACGGTACTCAAAGCG
CT(2*8) ACACTTGAATTCTCCTTCCAAGC TACTCAAAGCGGGAAATTAAACA
CT(2*8) TATAGTGTTATCCAGCCTGTGCC GGTACTCAAAGCGGGAAATTAAA
CT(2*8) ACACTTGAATTCTCCTTCCAAGC AAGAGTGTACGGTACTCAAAGCG
TCG(3*5) AACCCTAAAAGGCTGATTGACTC CCAAGTTGGTTGAACGACTTAAC
TCG(3*5) AAAACCCTAAAAGGCTGATTGAC CCAAGTTGGTTGAACGACTTAAC
TCG(3*5) CAGAACACATTCACTCAGTCGTC CCAAGTTGGTTGAACGACTTAAC
TCG(3*5) AAACCCTAAAAGGCTGATTGACT CCAAGTTGGTTGAACGACTTAAC
TCG(3*5) GATCCTCTCAAAGTTTCAGGTCC CCAAGTTGGTTGAACGACTTAAC
GCT(3*5) ATGTTCAAGCTTCCTCTGTTGAG ACAACAGTTTCAGGCACAATGAG
GCT(3*5) ATGTTCAAGCTTCCTCTGTTGAG ACAACAGTTTCAGGCACAATGA
GCT(3*5) ATGTTCAAGCTTCCTCTGTTGAG CAACAGTTTCAGGCACAATGAG
GCT(3*5) AAGTTTGCCATGTCGCTAAAAA ATCTTTGCTTATAGCCCAGAACC
GCT(3*5) CAGGAAACAAGTTTGCCATGT ATCTTTGCTTATAGCCCAGAACC
CAG(3*5) TGAGAAGTGCTTGAACAGCAGTA ATCGCATCTAGGACACTTCAGAG
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CAG(3*5)

TCGGATGATAGATGAGAAGTGCT

ATCGCATCTAGGACACTTCAGAG

CAG(3*5) GAAGTGCTTGAACAGCAGTAACA ATCGCATCTAGGACACTTCAGAG
CAG(3*5) ATCGGATGATAGATGAGAAGTGC ATCGCATCTAGGACACTTCAGAG
CAG(3*5) CAGGATCGGATGATAGATGAGAA ATCGCATCTAGGACACTTCAGAG
GAT(3*5) CATAGTTCATCACTATACCGGGC AAATGCAACAAGAGTCTCTCAGC
GAT(3*5) CATAGTTCATCACTATACCGGGC GAGATCCAAATGCAACAAGAGTC
GAT(3*5) CATAGTTCATCACTATACCGGGC TCTCTAGATGTCGGATTCCTCAA
GAT(3*5) ACTATACCGGGCTCTTCAGATGT AAATGCAACAAGAGTCTCTCAGC
GAT(3*5) AGTTCATCACTATACCGGGCTCT AAATGCAACAAGAGTCTCTCAGC
TGC(3*5) GTGAAGCTGTGGACTTTGTGGT ATGAAGCTGAAGAAGCAACGAG
TGC(3*5) GTGAAGCTGTGGACTTTGTGGT ATGAAGCTGAAGAAGCAACGA
TGC(3*5) GTGAAGCTGTGGACTTTGTGGT GATGAAGCTGAAGAAGCAACG
TGC(3*5) GTGAAGCTGTGGACTTTGTGGT CGATGAAGCTGAAGAAGCAAC
TGC(3*5) GAAGCTGTGGACTTTGTGGTG ATGAAGCTGAAGAAGCAACGAG
CAG(3*6) AAGTATGAAAGAAGGGAAATCGG ACATCTCCCAACTGATCCTTGT
CAG(3*6) AAGTATGAAAGAAGGGAAATCGG ACATCTCCCAACTGATCCTTGTC
CAG(3*6) AAGTATGAAAGAAGGGAAATCGG CATCTCCCAACTGATCCTTGTC
CAG(3*6) TATGAAAGAAGGGAAATCGGCTA ACATCTCCCAACTGATCCTTGT
CAG(3*6) AAGTATGAAAGAAGGGAAATCGG AACGGAGACAGGTGATCCTTC
CT(2*9) GATGTGCTTCTCAATCTGCTTCT GAGAGAGGAATGGAGTAATGGAG
CT(2*9) ATGTGCTTCTCAATCTGCTTCTC ATCTGAGATCGGAAACTTCGTT
TG(2*9) CAATACGACGTTTGACCTCTTCT TTTTCCAATGCATCCATAATCTT
TG(2*9) CAATACGACGTTTGACCTCTTCT CATTTTCCAATGCATCCATAATC
TG(2*9) TACGACGTTTGACCTCTTCTTCT TTTTCCAATGCATCCATAATCTT
TG(2*9) TACGACGTTTGACCTCTTCTTCT CATTTTCCAATGCATCCATAATC
TG(2*9) ACGACGTTTGACCTCTTCTTCTT TTTTCCAATGCATCCATAATCTT
CA(2*9) TTTTCCAATGCATCCATAATCTT CAATACGACGTTTGACCTCTTCT
CA(2*9) CATTTTCCAATGCATCCATAATC CAATACGACGTTTGACCTCTTCT
CA(2*%9) TTTTCCAATGCATCCATAATCTT TACGACGTTTGACCTCTTCTTCT
CA(2*9) CATTTTCCAATGCATCCATAATC TACGACGTTTGACCTCTTCTTCT
CA(2%9) TTTTCCAATGCATCCATAATCTT ACGACGTTTGACCTCTTCTTCTT
AGQ2*7) GAACATTAGCTGGCCTAATCAGA CCAATCTCAACTTGCTTTATGTCA
AG(2*7) ACATTAGCTGGCCTAATCAGATG CCAATCTCAACTTGCTTTATGTCA
AG(2*7) GCCTAATCAGATGGAAAAACAAA CCAATCTCAACTTGCTTTATGTCA
AG((2*7) GAACATTAGCTGGCCTAATCAGA AACCAATCTCAACTTGCTTTATGTC
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AG(2*7)

TCAGATGGAAAAACAAAGAGCAG

CCAATCTCAACTTGCTTTATGTCA

CT(2*8) GATTTCTTCTCGCTCTCCATCTC GCGATTGGTTTTTCTTTTTCTTT
CT(2*8) GATTTCTTCTCGCTCTCCATCTC TGGTTTTTCTTTTTCTTTTTGGA
CT(2*8) GATTTCTTCTCGCTCTCCATCTC TTCTTTTTCTTTTTGGAGTTTCG
CT(2*8) GATTTCTTCTCGCTCTCCATCTC TGGTTTTTCTTTTTCTTTTTGGAG
CT(2*8) GATTTCTTCTCGCTCTCCATCTC TCTTTTTCTTTTTGGAGTTTCGC
TCT(3*5) CTCTCACTTCACACCTCACTCCT TCATGACTTCATCAATCCAACAG
TCT(3*5) CCTCACTCCTCCTCCACTACTTT TCATGACTTCATCAATCCAACAG
TCT(3*5) CTCTCACTTCACACCTCACTCCT GTCATGACTTCATCAATCCAACA
GA(2*17) GCAATGTGGTTATGCTTCAAAAT TGTTCAGCCAAATTTTTGTAGGT
GA(2*17) GAAGAAGCAATGTGGTTATGCTT TGTTCAGCCAAATTTTTGTAGGT
GA(2*17) GCAATGTGGTTATGCTTCAAAAT CTGCCTCAAGCTAATTCTCTCAA
GA(2*17) GAAGAAGCAATGTGGTTATGCTT TCAGCCAAATTTTTGTAGGTCAT
GA(2*17) GCAATGTGGTTATGCTTCAAAAT TTTGTAGGTCATTCTGCACTTGA
CT(2*11) AAAATTTTACTCCGCCAAGAAAG TGAAAACTCTCGGATGTTATGGT
CT(2*11) AAAATTTTACTCCGCCAAGAAAG GTGAAAACTCTCGGATGTTATGG
CT(2*11) AAAATTTTACTCCGCCAAGAAAG GTCGTGTTCCTGTGAAAACTCTC
CT(2*11) AAAATTTTACTCCGCCAAGAAAG CCTGTGAAAACTCTCGGATGTTA
CT(2*11) CCTTCTCATTGACTTCACGTTGT TGAAAACTCTCGGATGTTATGGT
CT(2*21) AACACTTTGTGGGTTGCTTTCT AATTCGTGGACTTTGTCGTTTTA
CT(2*21) AACACTTTGTGGGTTGCTTTCT ATGATGAATTCGTGGACTTTGTC
CT(2*21) AACACTTTGTGGGTTGCTTTCT GATGATGAATTCGTGGACTTTGT
CT(2*21) AAACACTTTGTGGGTTGCTTTCT AATTCGTGGACTTTGTCGTTTTA
CT(2*21) AAACACTTTGTGGGTTGCTTTC AATTCGTGGACTTTGTCGTTTTA
GTC(3*6) AGTGGGAGAGCTGTTGGAGAG CCAGTCACTGAAACAGGCTAAAG
GTC(3*6) AGAGTGGGAGAGCTGTTGGAG CCAGTCACTGAAACAGGCTAAAG
GTC(3*6) GTGGGAGAGCTGTTGGAGAG CCAGTCACTGAAACAGGCTAAAG
GTC(3*6) AGTGGGAGAGCTGTTGGAGA CCAGTCACTGAAACAGGCTAAAG
GTC(3*6) GAGTGGGAGAGCTGTTGGAG CCAGTCACTGAAACAGGCTAAAG
CT(2*8) GAGATAGGAAAATCTCAGCTCCC TCAAGAACAAGAACTGAACCAGA
CT(2*8) GAGATAGGAAAATCTCAGCTCCC CAAGAACAAGAACTGAACCAGAAA
CT(2*8) GATAGGAAAATCTCAGCTCCCTG TCAAGAACAAGAACTGAACCAGA
CT(2*8) GAGATAGGAAAATCTCAGCTCCC TCAAGAACAAGAACTGAACCAGAA
CT(2*8) GATAGGAAAATCTCAGCTCCCTG CAAGAACAAGAACTGAACCAGAAA
AAGAC(5*4) TGGTGTGAGGTTTAGTTGGATCT CTCAAAATTAAGCTTCGCACTGT
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AAGAC(5*4)

TGGTGTGAGGTTTAGTTGGATCT

GAAACCCTCAAAATTAAGCTTCG

AAGAC(5*4) CATGGTGTGAGGTTTAGTTGGAT GAAACCCTCAAAATTAAGCTTCG
AAGAC(5*4) TGGTGTGAGGTTTAGTTGGATCT TCAAAATTAAGCTTCGCACTGTC
AAGAC(5*4) GGTTTAGTTGGATCTTCAACAGG CTCAAAATTAAGCTTCGCACTGT
AAGAGG(6*4) | AGATTCCCACTCAGAAACATGAC TCAAATAATCAAAGATGTGAACTTGA
AAGAGG(6*4) | CCACTCAGAAACATGACCATTTC TCAAATAATCAAAGATGTGAACTTGA
AAGAGG(6*4) | AGATTCCCACTCAGAAACATGAC TTTCAAATAATCAAAGATGTGAACTTG
AAGAGG(6*4) | AGATTCCCACTCAGAAACATGAC TTGAACTTACAATACAGTGAAGCA
AAGAGG(6*4) | AGATTCCCACTCAGAAACATGAC CTTGAACTTACAATACAGTGAAGCA
AG(2*7) ATGTATCCCATGTTTGTTAACCG AGCTCTGAACTCATCCCTTATCA
AG(2*7) ATGTATCCCATGTTTGTTAACCG CAGCTCTGAACTCATCCCTTATC
AG(2*7) ATGTATCCCATGTTTGTTAACCG GCTCTGAACTCATCCCTTATCAC
CT(2*8) AAGAAGGAAAATCGATTCACACA CCCTACTGCACAAAAAGTCAAGT
CT(2*8) AGGAAAATCGATTCACACATCAT CCCTACTGCACAAAAAGTCAAGT
CT(2*8) AAGGAAAATCGATTCACACATCA CCCTACTGCACAAAAAGTCAAGT
CT(2*8) AAGAAGGAAAATCGATTCACACA CTGCACAAAAAGTCAAGTTCCAC
CT(2*8) AAGAAGGAAAATCGATTCACACA ACTGCACAAAAAGTCAAGTTCCA
CT(2*26) AGCTAGCCATCCTTGTGTATGTG AAGCTGTTCTTTCTCAACACCTG
CT(2*26) CAGCTAGCCATCCTTGTGTATGT AAGCTGTTCTTTCTCAACACCTG
CT(2*26) AGCTAGCCATCCTTGTGTATGTG CTTTCTCAACACCTGATCCAGAC
CT(2*26) CAGCTAGCCATCCTTGTGTATGT CTTTCTCAACACCTGATCCAGAC
CT(2*26) AGCTAGCCATCCTTGTGTATGTG CCACTTCATTCAAAGCTGTTCTT
CT(2*8) TGCTCTTCATCATCTCGTCAGTA GAAGTCCACATTTTGCTGAACTC
CT(2*8) TTCCTTGATGCTCTTCATCATCT GAAGTCCACATTTTGCTGAACTC
CT(2*8) TGCTCTTCATCATCTCGTCAGTA ATGAACGTCTACCCTTTCGAAGT
CT(2*8) ATGCTCTTCATCATCTCGTCAGT GAAGTCCACATTTTGCTGAACTC
GAA(3*5) GGGTTTCTGGATTTCTATTAGGG GACAATAAAATCACCACCTACGC
GAA(3*5) GGGGTTTCTGGATTTCTATTAGG GACAATAAAATCACCACCTACGC
GAA(3*5) GGGTTTCTGGATTTCTATTAGGG ACATTGCCGTTTGACAATAAAAT
TC(2*8) TGACCAGGACGTATTTCATCTCT GATAGATTTGTGGAGGGGAAGTC
TC(2*8) GTGACCAGGACGTATTTCATCTC GATAGATTTGTGGAGGGGAAGTC
TC(2*8) TGACCAGGACGTATTTCATCTCT GAAACAGAGGCGGATAGATTTGT
TTC(3*5) CCACATCCATAGTGCTATCATCA AACGTTTGCAGAAGGCATATAAA
TTC(3*5) CCACATCCATAGTGCTATCATCA ATATAAAGAAGCGTCTGTGCGAG
TTC(3*5) CCACATCCATAGTGCTATCATCA TTGCAGAAGGCATATAAAGAAGC
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TTC(3*5)

ATCAGCATTCTCCACATCCATAG

AACGTTTGCAGAAGGCATATAAA

TTC(3*5) ATCAGCATTCTCCACATCCATAG ATATAAAGAAGCGTCTGTGCGAG
CT(2*17) AGTTTACAACAGTGTCATTGGGG AGTAACTCAGTTTTGAGCAACGC
CT(2*17) GGTCAGTGTGCCATGTTAGTTTA AGTAACTCAGTTTTGAGCAACGC
CT(2*17) AGTTTACAACAGTGTCATTGGGG CAACGCATCAGATGTGACTTAAT
CT(2*17) TTTACAACAGTGTCATTGGGGAC AGTAACTCAGTTTTGAGCAACGC
CT(2*17) GTTTACAACAGTGTCATTGGGGA AGTAACTCAGTTTTGAGCAACGC
GCTCAA(6*4) | TCCTTGGCAAAGATGTCTAAGTC ATAATTTGGCTGACAGGATCAGA
GCTCAA(6*4) | TGGGAAATTGAGTCCTCAGATAG ATAATTTGGCTGACAGGATCAGA
GCTCAA(6*4) | CTTCCTTGGCAAAGATGTCTAAG ATAATTTGGCTGACAGGATCAGA
GCTCAA(6*4) | TGGGAAATTGAGTCCTCAGATAG CGTAGCATACGCAATGAAGTGTA
GCTCAA(6*4) | TTCCTTGGCAAAGATGTCTAAGT ATAATTTGGCTGACAGGATCAGA
CTTGAG(6*4) | ATAATTTGGCTGACAGGATCAGA TCCTTGGCAAAGATGTCTAAGTC
CTTGAG(6*4) | ATAATTTGGCTGACAGGATCAGA TGGGAAATTGAGTCCTCAGATAG
CTTGAG(6*4) | ATAATTTGGCTGACAGGATCAGA CTTCCTTGGCAAAGATGTCTAAG
CTTGAG(6*4) | CGTAGCATACGCAATGAAGTGTA TGGGAAATTGAGTCCTCAGATAG
CTTGAG(6*4) | ATAATTTGGCTGACAGGATCAGA TTCCTTGGCAAAGATGTCTAAGT
ATAAA(5*4) TCGTCTCAACTTTGGTATTCACC TGGAAGATGCTCTTGAGCTAGAA
ATAAA(5*4) CGTCTCAACTTTGGTATTCACCT TGGAAGATGCTCTTGAGCTAGAA
GAG(3*8) AGCCAAGAAGTGGGAAAAATAAG CTGCAGTGTACCACCAACTGAT
GAG(3*8) AAGCCAAGAAGTGGGAAAAATAA CTGCAGTGTACCACCAACTGAT
GAG(3*8) TGACGAAGAGATTGTTTCGATTC CTGCAGTGTACCACCAACTGAT
GAG(3*8) GCCAAGAAGTGGGAAAAATAAGA CTGCAGTGTACCACCAACTGAT
GAG(3*8) ATGACGAAGAGATTGTTTCGATT CTGCAGTGTACCACCAACTGAT
CAG(3*7) AGGAAGATTGAGGGCTATGTACC GGAAGTAGCATCCTTGTGTTTCA
CAG(3*7) AGGAAGATTGAGGGCTATGTACC AGTAGCATCCTTGTGTTTCAACG
CAG(3*7) AGGAAGATTGAGGGCTATGTACC CTTGTGTTTCAACGAGAGGTTTG
CAG(3*7) TTAGAGCGCGAAATAGGAAGATT GGAAGTAGCATCCTTGTGTTTCA
CAG(3*7) TATGTACCAGCAACAGCAGAATC GGAAGTAGCATCCTTGTGTTTCA
CT(2*8) CGATGATGACAATCTTGAAAAGG TCAAGGAACAAGGAGACAGAAGA
CT(2*8) CCGATGATGACAATCTTGAAAAG TCAAGGAACAAGGAGACAGAAGA
CT(2*8) CGATGATGACAATCTTGAAAAGG CAAGGAACAAGGAGACAGAAGAG
CT(2*8) CGATGATGACAATCTTGAAAAGG CTCAAGGAACAAGGAGACAGAAG
CT(2*8) CCGATGATGACAATCTTGAAAAG CAAGGAACAAGGAGACAGAAGAG
GAA(3*6) TGCACATCGATCATACTCAAAAC GTTCGTCATCAAGATCAGCTTTT
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GAA(3*6)

TGCACATCGATCATACTCAAAAC

TTCGTCATCAAGATCAGCTTTTT

GAA(3*6)

TGCACATCGATCATACTCAAAAC

CATATCAAAGAAGGGTTCGTCAT

GAA(3*6)

TGCACATCGATCATACTCAAAAC

TCGTCATCAAGATCAGCTTTTTC

GAA(3*6)

TGCACATCGATCATACTCAAAAC

TATCAAAGAAGGGTTCGTCATCA

CAC(3*5)

TTCCGAATCACCAGAGACATTAT

CAATGGTTGAAGAAAATCAGAGC

CAC(3*5)

ATTCCGAATCACCAGAGACATTA

CAATGGTTGAAGAAAATCAGAGC

CAC(3*5)

TTCCGAATCACCAGAGACATTAT

CATGACATCAATGGTTGAAGAAA

CAC(3*5)

ATTCCGAATCACCAGAGACATTA

CATGACATCAATGGTTGAAGAAA

CAC(3*5)

TCCGAATCACCAGAGACATTATC

CAATGGTTGAAGAAAATCAGAGC

CT(2*16)

GCGCAAAGTCTTCAGAAATAAGA

CGATCATCAAGAAACTTCAAACC

CT(2*16)

GCGCAAAGTCTTCAGAAATAAGA

ATCATCAAGAAACTTCAAACCCA

CT(2*16)

GCGCAAAGTCTTCAGAAATAAGA

CTTGGACGATCATCAAGAAACTT

CT(2*16)

GCGCAAAGTCTTCAGAAATAAGA

GGACGATCATCAAGAAACTTCAA

CT(2*16)

GCGCAAAGTCTTCAGAAATAAGA

CATCAAGAAACTTCAAACCCAGA

GGT(3*5)

CAATGGTTGAAGAAAATCAGAGC

TTCCGAATCACCAGAGACATTAT

GGT(3*5)

CAATGGTTGAAGAAAATCAGAGC

ATTCCGAATCACCAGAGACATTA

GGT(3*5)

CATGACATCAATGGTTGAAGAAA

TTCCGAATCACCAGAGACATTAT

GGT(3*5)

CATGACATCAATGGTTGAAGAAA

ATTCCGAATCACCAGAGACATTA

GGT(3*5)

TCATGACATCAATGGTTGAAGAA

TTCCGAATCACCAGAGACATTAT

TCT(3*6)

GTTCGTCATCAAGATCAGCTTTT

TGCACATCGATCATACTCAAAAC

TCT(3*6)

TTCGTCATCAAGATCAGCTTTTT

TGCACATCGATCATACTCAAAAC

TCT(3*6)

CATATCAAAGAAGGGTTCGTCAT

TGCACATCGATCATACTCAAAAC

TCT(3*6)

TCGTCATCAAGATCAGCTTTTTC

TGCACATCGATCATACTCAAAAC

TCT(3*6)

TATCAAAGAAGGGTTCGTCATCA

TGCACATCGATCATACTCAAAAC

CAC(3*5)

CTGGTTTGTTTCAGTGACAGTTG

CACAAGAGGTCTGATTCTTCAGC

AAC(3*6)

AGGTTCTCGGAAGAAGAGGAAG

TAAAGATTGATGGTCGATGTTCC

AAC(3%6)

AGGTTCTCGGAAGAAGAGGAAG

GCATAAAGATTGATGGTCGATGT

AAC(3*6)

AGGTTCTCGGAAGAAGAGGAAG

ATTTCGCATAAAGATTGATGGTC

AAC(3*6)

AGGTTCTCGGAAGAAGAGGAAG

GATTTCGCATAAAGATTGATGGT

AAC(3*6)

GATTGTCATGAGGCAGGTTCTC

TAAAGATTGATGGTCGATGTTCC

CGC(3*5)

AGAGACAAAATGGGAAATTGGTT

TTGTACGAGGACTCCAACATTCT

CGC(3*5)

AGAGACAAAATGGGAAATTGGTT

AACAAATTGTACGAGGACTCCAA

CGC(3*5)

AGAGACAAAATGGGAAATTGGTT

CCCAAATAACAAATTGTACGAGG

CGC(3*5)

GAGAGACAAAATGGGAAATTGGT

TTGTACGAGGACTCCAACATTCT

CGC(3*5)

GAGAGACAAAATGGGAAATTGGT

AACAAATTGTACGAGGACTCCAA
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ATG(3*5)

GAGAAAAGAGGACTGAAGAGGGA

AACCGAGAACCAATCTCCTTATC

ATG(3*5) GAGAAAAGAGGACTGAAGAGGGA AACCAATCTCCTTATCGATAGCC
ATG(3*5) AAAGAGGACTGAAGAGGGATGAT AACCGAGAACCAATCTCCTTATC
ATG(3*5) AAAGAGGACTGAAGAGGGATGAT AACCAATCTCCTTATCGATAGCC
ATG(3*5) GAGGACTGAAGAGGGATGATACA AACCGAGAACCAATCTCCTTATC
AC(2*12) AGCACAAAAACCTCAAAACAAGA TCGTCTTCTTCGATAACAGGAAA
AC(2*%12) GAGCACAAAAACCTCAAAACAAG TCGTCTTCTTCGATAACAGGAAA
AC(2*12) AGCACAAAAACCTCAAAACAAGA TCTTCTTCGATAACAGGAAATGC
AC(2*12) GAGCACAAAAACCTCAAAACAAG TCTTCTTCGATAACAGGAAATGC
AC(2*12) AACAAGAATACGGATGGCATAAA TCGTCTTCTTCGATAACAGGAAA
AG(2*21) GAGAAACAGAGCGGAAACAGAG GGCTCTGTTCGTCTTCTGAGAG
AG(2*21) GAGAAACAGAGCGGAAACAGA GGCTCTGTTCGTCTTCTGAGAG
AG(2*21) AGAGAAACAGAGCGGAAACAGAG ACGTACGTACCGGAAGATGC
AG(2*21) AGAGAAACAGAGCGGAAACAGAG CCACGTACGTACCGGAAGAT
AG(2*21) GAGAAACAGAGCGGAAACAGAG ACGTACGTACCGGAAGATGC
GA(2*17) AGGGTTCGAAAAGCAGAGAGA CAAACCCAACTCTGTTTCTTCAG
GA(2*17) AAGAGGGTTCGAAAAGCAGAG GTTTTGACTTCCAAACCCAACTC
GA(2*17) AGAGGGTTCGAAAAGCAGAGAG ACTTCCAAACCCAACTCTGTTTC
GA(2*17) AGAGGGTTCGAAAAGCAGAGAGA CAAACCCAACTCTGTTTCTTCAG
AG2*7) GGGAATTTTCGGTTAAAAGTGTC AAGGGATATGTGCCTTCCATATT
AG(2*7) GGGAATTTTCGGTTAAAAGTGTC TATGTGCCTTCCATATTCCATTC
AG2*7) AGACAAGTTGAAATGGACTGGAA TTCGCGATGGTTGATCTAAAATA
AG((2*7) AAGACAAGTTGAAATGGACTGGA TTCGCGATGGTTGATCTAAAATA
AG(2*7) GAAGACAAGTTGAAATGGACTGG TTCGCGATGGTTGATCTAAAATA
TCT(3*7) AGGACTACACTGAAGAGCTCGC GTTAGGCTTGGAGGAGGAGTCT
TCT(3*7) ACATTCGTAGACTCCTCGACATC CTGTTAGGCTTGGAGGAGGAGT
TCT(3*7) ACATTCGTAGACTCCTCGACATC TGTTAGGCTTGGAGGAGGAGT
TCT(3*7) ACATTCGTAGACTCCTCGACATC CTGTTAGGCTTGGAGGAGGAG
TCT(3*7) AGGACTACACTGAAGAGCTCGC TAGGCTTGGAGGAGGAGTCTTT
TC(2*10) TGTAGTTTCGAGCGCTTATTTTT TGCACATGAAAGTTGATAATTGC
TC(2*10) CTGTAGTTTCGAGCGCTTATTTT TGCACATGAAAGTTGATAATTGC
TC(2*10) ACAAATTTGGCTGTAGTTTCGAG ATGAAAGTTGATAATTGCCCAAG
TC(2*10) TGTAGTTTCGAGCGCTTATTTTT ACATGAAAGTTGATAATTGCCCA
TC(2*10) TGTAGTTTCGAGCGCTTATTTTT CACATGAAAGTTGATAATTGCCC
ATCG(4*5) AAATCACCAGAGAAAAACACTCG CTGTCTCCTTCCTTCTCCTCCT
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ATCG(4*5)

GCTCAAATCACCAGAGAAAAACA

CTGTCTCCTTCCTTCTCCTCCT

ATCG(4*5) AAATCACCAGAGAAAAACACTCG CTTCCTTCTCCTCCTCCTTGTC
ATCG(4*5) AAAACGAATCCACCTCAAAGAAC CTGTCTCCTTCCTTCTCCTCCT
ATCG(4*5) AATCCACCTCAAAGAACGAAGAC CTGTCTCCTTCCTTCTCCTCCT
GA(2*9) TTCTAGACCAACTAGTGCCGAAC CGTATCCAAAAGTCACAACTGGT
GA(2*9) AGTAGCACACAAGAATTTGGCAT TGCTCCTCAAGAGAAACAGATTT
GA(2*9) TTCTAGACCAACTAGTGCCGAAC TGAGATCGTATCCAAAAGTCACA
GA(2*9) TTCTAGACCAACTAGTGCCGAAC TGCTCCTCAAGAGAAACAGATTT
GA(2*9) TAGTAGCACACAAGAATTTGGCA TGCTCCTCAAGAGAAACAGATTT
CCT(3*5) CTCATCTCCTCCCACCTCTTC GCGGTTGAGATACGGTTCC
CCT(3*5) CTCATCTCCTCCCACCTCTTC ACGCGGTTGAGATACGGTT
CCT(3*5) CTCATCTCCTCCCACCTCTTC GTTGAGATACGGTTCCGGAGG
CCT(3*5) CTCATCTCCTCCCACCTCTTC TGAGATACGGTTCCGGAGG
CCT(3*5) CTCATCTCCTCCCACCTCTTC GACGCGGTTGAGATACGGT
CCG(3*7) AGACCTATCTCTTCTACGACCCG CACGGTAGATTTGTTGCTTTTTC
CCG(3*7) AGACCTATCTCTTCTACGACCCG TCACGGTAGATTTGTTGCTTTTT
CCG(3*7) CCGGTACGAGACCTATCTCTTCT CACGGTAGATTTGTTGCTTTTTC
CCG(3*7) CCGGTACGAGACCTATCTCTTCT TCACGGTAGATTTGTTGCTTTTT
CCG(3*7) ACTTCAAGGAGTGTTGTCTCTGG CACGGTAGATTTGTTGCTTTTTC
AT(2*7) AGTGGTGATAGGGACGGAATC CGAAGTGATTACAGTCACAAGAGC
AT(2*7) GAGTGGTGATAGGGACGGAAT CGAAGTGATTACAGTCACAAGAGC
AT(2*7) GTGGGTGTGGAGTGGTGATAG CGAAGTGATTACAGTCACAAGAGC
AT(2*7) GTGATAGGGACGGAATCCTTG CGAAGTGATTACAGTCACAAGAGC
AT(2*7) GTGTGGAGTGGTGATAGGGAC CGAAGTGATTACAGTCACAAGAGC
AG(2*10) GACTGGAGACAAAATAGCACCTG TTAAGAGTGTTGTGCTACGCTGA
AG(2*10) CAGACTGGAGACAAAATAGCACC TTAAGAGTGTTGTGCTACGCTGA
AG(2*10) GACTGGAGACAAAATAGCACCTG TAAGAGTGTTGTGCTACGCTGAG
AG(2*10) CAGACTGGAGACAAAATAGCACC TAAGAGTGTTGTGCTACGCTGAG
AG(2*10) TTCAGACTGGAGACAAAATAGCA TTAAGAGTGTTGTGCTACGCTGA
TCT(3*8) ACTGGTTCGTCTTCTCCATCTTC TAGTCGTCTCAGCTAACCGCTAT
TCT(3*8) GACTGGTTCGTCTTCTCCATCTT TAGTCGTCTCAGCTAACCGCTAT
TCT(3*8) GGTTCGTCTTCTCCATCTTCAT ACACTAGTCGTCTCAGCTAACCG
TCT(3*8) GGGCCTAACATCTTCCAGTCTAC AGAAAGCAACAGCCCATAAGAG
TCT(3*8) CTGGTTCGTCTTCTCCATCTTC TAGTCGTCTCAGCTAACCGCTAT
TC(2*9) CAAATCTCTCTTTAGCCCCCTTA CTCTCAACTACAACAAGGATGGG
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TC(2*9)

CAAATCTCTCTTTAGCCCCCTTA

ATGTCATTGGTTAAGCAAAAGGA

TC(2*9)

CAAATCTCTCTTTAGCCCCCTTA

GGCATCTCTCAACTACAACAAGG

TC(2*9)

CAAATCTCTCTTTAGCCCCCTTA

GGGCATCTCTCAACTACAACAAG

TC(2*9)

CAAATCTCTCTTTAGCCCCCTTA

TGTCATTGGTTAAGCAAAAGGAG

TCT(3*11)

CATCTCTCCTCTTTCCTCTGTCA

AGTCTTCCTCTGGAAAGCACTGT

TCT(3*11)

TCTCCATCTCTCCTCTTTCCTCT

AGTCTTCCTCTGGAAAGCACTGT

TCT(3*11)

CTCTCCATCTCTCCTCTTTCCTC

AGTCTTCCTCTGGAAAGCACTGT

TCT(3*11)

TCTCTCCATCTCTCCTCTTTCCT

AGTCTTCCTCTGGAAAGCACTGT

TCT(3*11)

CATCTCTCCTCTTTCCTCTGTCA

CTTCCTCTGGAAAGCACTGTCT

AGA(3*8)

AGTCTTCCTCTGGAAAGCACTGT

CATCTTTCCTCTTTCCTCTGTCA

AGA(3*8)

AGTCTTCCTCTGGAAAGCACTGT

TCTCCATCTTTCCTCTTTCCTCT

AGA(3*8)

AGTCTTCCTCTGGAAAGCACTGT

CTCTCCATCTTTCCTCTTTCCTC

AGA(3*8)

AGTCTTCCTCTGGAAAGCACTGT

TCTCTCCATCTTTCCTCTTTCCT

AGA(3*8)

AGTCTTCCTCTGGAAAGCACTGT

TTCTCTCCATCTTTCCTCTTTCC

CT(2*12)

ATTTCCCATCAGTAGCCAACTTT

CTTCAAAATTGGATAGTTCCACG

CT(2*12)

TAGAGGTAAGCATTTCCCATCAG

CTTCAAAATTGGATAGTTCCACG

CT(2*12)

AGAGGTAAGCATTTCCCATCAGT

CTTCAAAATTGGATAGTTCCACG

CT(2*12)

GAGGTAAGCATTTCCCATCAGTA

CTTCAAAATTGGATAGTTCCACG

CT(2*12)

ATTTCTTCACCACGTGCTCTATG

CTTCAAAATTGGATAGTTCCACG

AG(2*12)

ACAAGAAAGCACGAGTTGAAAAG

AGCAGGTGGAGAATATCAAGGAT

AG(2*12)

ACAAGAAAGCACGAGTTGAAAAG

GCAGGTGGAGAATATCAAGGATT

AG(2*12)

ACAAGAAAGCACGAGTTGAAAAG

ATATCAAGGATTCTTACGCTCGC

AG(2*12)

ACAAGAAAGCACGAGTTGAAAAG

CAGGTGGAGAATATCAAGGATTC

AG(2*12)

ACAAGAAAGCACGAGTTGAAAAG

AGCAGGTGGAGAATATCAAGGA

CT(2*9)

ACATATGCATGTCAGTATGGTGG

AGTTGTTATTTATGCGGCGACTA

CT(2*9)

ACATATGCATGTCAGTATGGTGG

TTGTTATTTATGCGGCGACTATT

CT(2*9)

GGCAGCTTGGACAAATATATGAA

TATGCGGCGACTATTGTAGTGTA

CT(2*9)

ACATATGCATGTCAGTATGGTGG

TATGCGGCGACTATTGTAGTGTA

CT(2*9)

GGCAGCTTGGACAAATATATGAA

TGTAAGAAACACAAAGCATAGCG

TC(2*6)

TGAAATCTCCACGTCTCTTTGTT

TGTCAACTGAAAATACACCATCG

TC(2*6)

TTGAAATCTCCACGTCTCTTTGT

TGTCAACTGAAAATACACCATCG

TC(2*6)

ATTGAAATCTCCACGTCTCTTTG

TGTCAACTGAAAATACACCATCG

TC(2*6)

CTCCACGTCTCTTTGTTCTTACC

TGTCAACTGAAAATACACCATCG

TC(2*6)

GAAATCTCCACGTCTCTTTGTTC

TGTCAACTGAAAATACACCATCG

AG(2*20)

CTAATATTGGTAAAAGCCCGCTC

ATCTTCGCCTCGACCAAGT
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AG(2*20) CTAATATTGGTAAAAGCCCGCTC ATCTTCGCCTCGACCAAGTC
AG(2*20) GACCTAATATTGGTAAAAGCCCG ACCGAACGAATTCCCCAT
AG(2*20) TTTTCTTTTCGTCCTTGTTTGAA ACCGAACGAATTCCCCAT
GA(2*9) GGTCAGGTGACTCTAAAGCCTCT CAAAGCCAAACCCTAGACTTTCT
GA(2*9) GAGGTCAGGTGACTCTAAAGCCT CAAAGCCAAACCCTAGACTTTCT
GA(2*9) AGCGGAAGAGGAAGTGATAAGAG ATCACTCACACCTCCCAAGATTA
GA(2*9) AGCGGAAGAGGAAGTGATAAGAG CAAAGCCAAACCCTAGACTTTCT
GA(2*9) GGTCAGGTGACTCTAAAGCCTCT TTTATTAACTCCACCGCAATCAC
TA(2*%6) CCATCTGGAGTAAGGGAGTTCTT CCGACAAACAAACTATTCCACTC
TA(2*6) TAAGGGAGTTCTTCCTCCACTTT CCGACAAACAAACTATTCCACTC
TA(2*6) ACCATCTGGAGTAAGGGAGTTCT CCGACAAACAAACTATTCCACTC
TA(2*6) ATTCATGCTTGATTTCACCATCT TTGACAAGTAACCCTCCAGAATC
TA(2*6) CCATCTGGAGTAAGGGAGTTCTT CACCGACAAACAAACTATTCCAC
CTC(3*7) CCCGCTATCCTCTTCCAGC GAAGCGTAGCAGCAAGATTTTC
CTC(3*7) GCCCGCTATCCTCTTCCAG GAAGCGTAGCAGCAAGATTTTC
CTC(3*7) GCCCGCTATCCTCTTCCA GAAGCGTAGCAGCAAGATTTTC
CTC(3*7) CCGCTATCCTCTTCCAGC GAAGCGTAGCAGCAAGATTTTC
CTC(3*7) GACTGGCAGAACCTGACTCC GTGACCCGACAGTTCTTCCC
AG(2*17) GGAGTGTGAGGATCTTGTTTTTG TCTTCTTTGGCACATAAAGCACT
AG(2*17) GGAGTGTGAGGATCTTGTTTTTG CTCTTCTTTGGCACATAAAGCAC
AG(2*17) GAGTGTGAGGATCTTGTTTTTGC TCTTCTTTGGCACATAAAGCACT
AG(2*17) GAGTGTGAGGATCTTGTTTTTGC CTCTTCTTTGGCACATAAAGCAC
AG((2*17) GCTGCGTAAATTCTTCTTAGCAC ATAGCCCAAGAAAATCCTCAAAC
GA(2*8) TTCTCGATTCTTGAAAGTGGAAA TCAAACATCTTCCTCTCTTACGC
GA(2*8) GGTGGGTTGAGAAGAGAAGCTAT ACATCTTCCTCTCTTACGCCTTT
GA(2*8) GGTGGGTTGAGAAGAGAAGCTAT AACATCTTCCTCTCTTACGCCTT
GA(2*8) GGTGGGTTGAGAAGAGAAGCTAT CATCTTCCTCTCTTACGCCTTTT
GA(2*8) TCTCGATTCTTGAAAGTGGAAAA ACATCTTCCTCTCTTACGCCTTT
CT(2*6) AACCAGGTCCCACTACTTCTCTC GGAAACAAGAACAGACCCTCTTT
CT(2*6) GAACCAGGTCCCACTACTTCTCT GGAAACAAGAACAGACCCTCTTT
CT(2*6) ACCAGGTCCCACTACTTCTCTCT GGAAACAAGAACAGACCCTCTTT
CT(2*6) ATTGAACCAGGTCCCACTACTTC GGAAACAAGAACAGACCCTCTTT
CT(2*6) GATTGAACCAGGTCCCACTACTT GGAAACAAGAACAGACCCTCTTT
TGA(3*6) ATTGGGGTGAAGAGAATCATAGG ATTGACGGTTGACCATTAGATTG
TGA(3*6) TGGGGTGAAGAGAATCATAGGTT ATTGACGGTTGACCATTAGATTG
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TGA(3*6)

TTGGGGTGAAGAGAATCATAGGT

ATTGACGGTTGACCATTAGATTG

TGA(3*6) ATTGGGGTGAAGAGAATCATAGG TGACGGTTGACCATTAGATTGTT
TGA(3*6) TGGGGTGAAGAGAATCATAGGT ATTGACGGTTGACCATTAGATTG
GGC(3*5) CAACCAGATCTACTTCGTCCTCC AGAGATCTGGGTCTTCCTCCTC
GGC(3*5) ACCAGATCTACTTCGTCCTCCC AGAGATCTGGGTCTTCCTCCTC
GGC(3*5) ACCAGATCTACTTCGTCCTCCC GAGAGATCTGGGTCTTCCTCCT
GGC(3*5) AACCAGATCTACTTCGTCCTCCC AGAGATCTGGGTCTTCCTCCTC
GGC(3*5) AACCAGATCTACTTCGTCCTCCC GAGAGATCTGGGTCTTCCTCCT
CT(2*12) CGGGCATTAATTACACCCTCT AGAAGTAGAAATGGGTTTTGGGA
CT(2*12) CGGGCATTAATTACACCCTCT AAGAAGTAGAAATGGGTTTTGGG
CT(2*12) CGGGCATTAATTACACCCTCT GAAGTAGAAATGGGTTTTGGGAT
CT(2*12) GAACCCGGGCATTAATTACAC AGAAGTAGAAATGGGTTTTGGGA
CT(2*12) CGGGCATTAATTACACCCTCT AAGTAGAAATGGGTTTTGGGATG
AG(2*19) TGGAGTGAAATTTGAAATGAAGG CTCGTTAAATGGGCTCTTTCTCT
AG(2*19) GGAGTGAAATTTGAAATGAAGGA CTCGTTAAATGGGCTCTTTCTCT
AG(2*19) TGGAGTGAAATTTGAAATGAAGG TCGTTAAATGGGCTCTTTCTCTT
AG(2*19) TGGAGTGAAATTTGAAATGAAGG TTCTCTTCATTCTGCCTCTTCTC
TGC(3*6) GAGGACTTTGTGTGGAAAGTGAT TGGGATAAAGCATAAAAAGGGAT
TGC(3*6) GAGGACTTTGTGTGGAAAGTGAT CTTGGGATAAAGCATAAAAAGGG
TGC(3*6) GGACTTTGTGTGGAAAGTGATTG TGGGATAAAGCATAAAAAGGGAT
TGC(3*6) GACTTTGTGTGGAAAGTGATTGA TGGGATAAAGCATAAAAAGGGAT
TGC(3*6) AGGACTTTGTGTGGAAAGTGATT TGGGATAAAGCATAAAAAGGGAT
CAG(3*6) GGCAGAGAACTTGAGATAAAGCA CTTGCATGATAACACCTGGCATA
TC(2*11) ACCAATCAAAACCCACTTCTCTT GTTACGGTTGCTTCACTTTTCCT
TC(2*11) ACCAATCAAAACCCACTTCTCTT CTTTTCCTCTCTACTCCGCTGAC
GATGGT(6*4) | CTGCAACTGAGAAGGGAACTCTA CTCCGACCTCGTGAACCTATT
GATGGT(6*4) | CTGCAACTGAGAAGGGAACTCTA GTCCTAAGCCTCCTCTCGCT
GATGGT(6*4) | CTGCAACTGAGAAGGGAACTCTA CTCCCACTCTTCCTGCTATGCT
GATGGT(6*4) | ACGAACAAAAGTTGATGACGACT GTCCTAAGCCTCCTCTCGCT
GATGGT(6*4) | CTGCAACTGAGAAGGGAACTCTA ACTCTTCCTGCTATGCTCCGAC
AG(2*17) CTCTCTCCGTGCAGAGTGAAC ACAAGTCAAGCAAACTAGCCAAG
AG(2*17) CTCTCTCCGTGCAGAGTGAAC AACAAGTCAAGCAAACTAGCCAA
AG(2*17) CTCTCTCCGTGCAGAGTGAAC CTACCCTTGTCAGCTAGTCTCCC
AG(2*17) CTCTCTCCGTGCAGAGTGAAC CCTACCCTTGTCAGCTAGTCTCC
AG((2*17) CTCTCTCCGTGCAGAGTGAAC CCCTACCCTTGTCAGCTAGTCTC
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TG(2*9)

TTTCAGTTTGTTTTCGGTTTGTT

TCGGAAGCGCTAACTATGTAAAG

TG(2*9)

TTTTCAGTTTGTTTTCGGTTTGT

TCGGAAGCGCTAACTATGTAAAG

TG(2*9)

GTTTTCAGTTTGTTTTCGGTTTG

TCGGAAGCGCTAACTATGTAAAG

TG(2*9)

TTTCAGTTTGTTTTCGGTTTGTT

GAAGCGCTAACTATGTAAAGCGA

TG(2*9)

TTTTCAGTTTGTTTTCGGTTTGT

GAAGCGCTAACTATGTAAAGCGA

CT(2*12)

ATTCAGAAGCCAAAAATGAATGA

GGTGGATCTTTGACTAACCATTG

CT(2*12)

TCATTCAGAAGCCAAAAATGAAT

GGTGGATCTTTGACTAACCATTG

CT(2*12)

CCTTACTGTTTCACATCGGAGTC

GGTGGATCTTTGACTAACCATTG

CT(2*12)

GACCTTACTGTTTCACATCGGAG

GGTGGATCTTTGACTAACCATTG

CT(2*12)

CCTTACTGTTTCACATCGGAGTC

TCTTTGACTAACCATTGTTTGGG

CT(2*8)

CATGAAGATTAAGCTCATCCCTG

TTAGTCTCGGAATCACAACCACT

CT(2*8)

AGATTAAGCTCATCCCTGGAGAC

TTAGTCTCGGAATCACAACCACT

CT(2*8)

CATGAAGATTAAGCTCATCCCTG

AATTAGTCTCGGAATCACAACCA

CT(2*8)

AGATTAAGCTCATCCCTGGAGAC

AATTAGTCTCGGAATCACAACCA

CT(2*8)

TACATGTATGGACGTGTGAGCAT

TTAGTCTCGGAATCACAACCACT

AC(2*7)

GTTGATTTCCCACCTCTTTCTCT

CGTGAGAGTTGCTTCTGTTTCTT

AC(2*7)

AGTTGATTTCCCACCTCTTTCTC

CGTGAGAGTTGCTTCTGTTTCTT

AC(2*7)

AAGGCTCCAAATAAAATCCAAAC

CGTGAGAGTTGCTTCTGTTTCTT

AC(2*7)

GAAGTTGATTTCCCACCTCTTTC

CGTGAGAGTTGCTTCTGTTTCTT

AC(2*7)

AAGTTGATTTCCCACCTCTTTCT

CGTGAGAGTTGCTTCTGTTTCTT

AG(2*9)

GATATAAAGTTGGGAGGAGACGG

TCTTCAGGCAAAAATTATGGAAA

AG(2*9)

TGATATAAAGTTGGGAGGAGACG

TCTTCAGGCAAAAATTATGGAAA

AG(2*9)

GATATAAAGTTGGGAGGAGACGG

CTCTTCAGGCAAAAATTATGGAA

AG(2*9)

GATATAAAGTTGGGAGGAGACGG

AATTTGAAAAGACACCCACTCTG

AG(2*9)

AGCGTTGATATAAAGTTGGGAGG

TCTTCAGGCAAAAATTATGGAAA

TC(2*9)

TCTTCAGGCAAAAATTATGGAAA

GATATAAAGTTGGGAGGAGACGG

TC(2*9)

TCTTCAGGCAAAAATTATGGAAA

TGATATAAAGTTGGGAGGAGACG

TC(2*9)

CTCTTCAGGCAAAAATTATGGAA

GATATAAAGTTGGGAGGAGACGG

TC(2*9)

AATTTGAAAAGACACCCACTCTG

GATATAAAGTTGGGAGGAGACGG

TC(2*9)

TCTTCAGGCAAAAATTATGGAAA

AGCGTTGATATAAAGTTGGGAGG

GCT(3*5)

TAGCTACTTGATGGACCACCATT

GAACGTTAATTTGTACCCACAGC

GCT(3*5)

TAGCTACTTGATGGACCACCATT

ACGTTAATTTGTACCCACAGCAG

GCT(3*5)

TAGCTACTTGATGGACCACCATT

CGAACGTTAATTTGTACCCACAG

GCT(3*5)

TAGCTACTTGATGGACCACCATT

AACGTTAATTTGTACCCACAGCA

GCT(3*5)

AGCTACTTGATGGACCACCATT

GAACGTTAATTTGTACCCACAGC
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GCC(3*5) GGGTCGAGGCCCTTCTTAG GATACTCTCTCGCTTGCCTTTTT
GCC(3*5) GGGTCGAGGCCCTTCTTA GATACTCTCTCGCTTGCCTTTTT
GCC(3*5) GGGTCGAGGCCCTTCTTAG GATACTCTCTCGCTTGCCTTTT
GCC(3*5) GGGTCGAGGCCCTTCTTA GATACTCTCTCGCTTGCCTTTT
GCC(3*5) GGGTCGAGGCCCTTCTTAG ATACTTTGGACGACGGGAAGTT
GA(2*10) AAAAAGGCAAGCGAGAGAGTATC TCTGCAAATACCCAGAAGAAATC
GA(2*10) CTAATGGCCAGAGAGACTTAGGG TCTGCAAATACCCAGAAGAAATC
GA(2*10) CTAATGGCCAGAGAGACTTAGGG CTTTTCTTAAAGCGGCAGTTTCT
GA(2*10) AAAAAGGCAAGCGAGAGAGTATC ATACCCAGAAGAAATCGAACTGG
GA(2*10) CTAATGGCCAGAGAGACTTAGGG CTTAAAGCGGCAGTTTCTCTCTT
AC(2*7) TGAAAGTCATCAACCTTAGCTGG GTCTGTGTGGCTCAAATTCTTGT
AC(2*7) AAAGTCATCAACCTTAGCTGGC GTCTGTGTGGCTCAAATTCTTGT
AC(2*7) TGAAAGTCATCAACCTTAGCTGG TCTGTGTGGCTCAAATTCTTGT
AC(2*7) TGAAAGTCATCAACCTTAGCTGG GTCTGTGTGGCTCAAATTCTTG
AC(2*7) AGTCATCAACCTTAGCTGGCAAT GTCTGTGTGGCTCAAATTCTTGT
AG(2*10) TATATGCAACGCAAGGAGAATTT AAGGACACGTCAGTATTCCAATC
AG(2*10) AGTTATATGCAACGCAAGGAGAA AAGGACACGTCAGTATTCCAATC
AG(2*10) AAGAGTTATATGCAACGCAAGGA AAGGACACGTCAGTATTCCAATC
AG(2*10) AGAGTTATATGCAACGCAAGGAG AAGGACACGTCAGTATTCCAATC
AG(2*10) CGTCCTCGTTATAGCCTTAGCTT AAGGACACGTCAGTATTCCAATC
ACA(3*5) GCGAAGTGTTGAAGATGAGAGAC GATGGTAACGCTTCCTTTTCTG
ACA(3*5) AGCGAAGTGTTGAAGATGAGAGA GATGGTAACGCTTCCTTTTCTG
ACA(3*5) ACTTCGAAGATTTCGAGACCAA GATGGTAACGCTTCCTTTTCTG
ACA(3*5) AGACCAAATCTGGCACTGAAAAC CTCTTGGATCTGACGTTGAGTGT
ACA(3*5) GCGAAGTGTTGAAGATGAGAGA GATGGTAACGCTTCCTTTTCTG
TCC(3*6) CTTCTTGATTACGAAAACGTTGG AGTAAATGGGCTCGTGGGAGT
TCC(3*6) CTTCTTGATTACGAAAACGTTGG GTAAATGGGCTCGTGGGAGT
TCC(3*6) CTTCTTGATTACGAAAACGTTGG AGTAAATGGGCTCGTGGGAG
TCC(3*6) CTTCTTGATTACGAAAACGTTGG TAAATGGGCTCGTGGGAGT
TCC(3*6) CTTCTTGATTACGAAAACGTTGG GTAAATGGGCTCGTGGGAG
GAG(3*5) GAGAGACGATGAGGAGGAGAGAG GAAGAGCAGGAGCAAGTTATTCA
GAG(3*5) GAGAGACGATGAGGAGGAGAGAG AAGAGCAGGAGCAAGTTATTCAA
GAG(3*5) GAGAGACGATGAGGAGGAGAGAG AGAGCAGGAGCAAGTTATTCAAG
GA(2*8) ATGGTCATTGTCTGGATTACTGG GCGAAACGTAGCCTATGATTAAA
TGATT(5*4) ACCGCTACTTGAAATGAATGTGA ACACCTAAATTTTGGCTGACCTT
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TGATT(5*4)

ACCGCTACTTGAAATGAATGTGA

AACACCTAAATTTTGGCTGACCT

TGATT(5*4) CCGCTACTTGAAATGAATGTGA ACACCTAAATTTTGGCTGACCTT
TGATT(5*4) CCGCTACTTGAAATGAATGTGA AACACCTAAATTTTGGCTGACCT
TGATT(5*4) ACCGCTACTTGAAATGAATGTGA ACCTAAATTTTGGCTGACCTTTT
TC(2*14) TATATGCGACCTCAGTCCAATCT CCAGAGTTGGTAGTCCAGAAAGA
TC(2*14) TATATGCGACCTCAGTCCAATCT GAAAGAAGTGTTGAAAGCACTCG
TC(2*14) TATATGCGACCTCAGTCCAATCT AAGAAGTGTTGAAAGCACTCGAT
TC(2*14) TATATGCGACCTCAGTCCAATCT GTCCAGAAAGAAGTGTTGAAAGC
TC(2*14) TTTATATGCGACCTCAGTCCAAT GAAAGAAGTGTTGAAAGCACTCG
GCA(3*6) GAATCAGGGAAAGCAAAGAAATC TTTCCCTTCACTCATCACATTCT
GCA(3*6) AGAATCAGGGAAAGCAAAGAAAT TTTTTCCCTTCACTCATCACATT
GCA(3*6) GAATCAGGGAAAGCAAAGAAATC TTTTTCCCTTCACTCATCACATT
GCA(3*6) AGGGAAAGCAAAGAAATCAAAGA TTTCCCTTCACTCATCACATTCT
GCA(3*6) ATAAGGATGGTAATGAACGAGGC TTTCTTTTTCCCTTCACTCATCA
AAAG(4*5) CCCACATCACTACGTAATCAACA CTTGCGGTTTAACATGTCTTTTT
AAAG(4*5) CCCACATCACTACGTAATCAACA GACTTGCGGTTTAACATGTCTTT
AAAG(4*5) CCCCACATCACTACGTAATCAAC CTTGCGGTTTAACATGTCTTTTT
AAAG(4*5) CCCCACATCACTACGTAATCAAC GACTTGCGGTTTAACATGTCTTT
AAAG(4*5) CCCACATCACTACGTAATCAACA ACTTGCGGTTTAACATGTCTTTT
GA(2*6) GGTGGAAGGTACCCAGATAAGTT AAGTTGTTTGGCACCATAATGAG
GA(2*6) TAAGTAAGTTTGGCAATTCGGAG GCTTGTGATCTTCTACCTTGTCC
GA(2*6) GGTGGAAGGTACCCAGATAAGTT GCTTGTGATCTTCTACCTTGTCC
GA(2*6) GGTGGAAGGTACCCAGATAAGTT GTTGTTTGGCACCATAATGAGTA
GA(2*6) TAAGTAAGTTTGGCAATTCGGAG TGTGATCTTCTACCTTGTCCAGA
TGA(3*8) AGAAGCTCGCACTACTTTGGTC AACCTCCAGGAGCTAGTGAACTC
TGA(3*8) ATTGCAGAAGCTCGCACTACTT AACCTCCAGGAGCTAGTGAACTC
TGA(3*8) ATTGCAGAAGCTCGCACTACTTT AACCTCCAGGAGCTAGTGAACTC
TGA(3*8) CAGAAGCTCGCACTACTTTGGT AACCTCCAGGAGCTAGTGAACTC
TGA(3*8) AGAAGCTCGCACTACTTTGGTC CAACCTCCAGGAGCTAGTGAAC
TTC(3*6) ATCCCCAATGACATATGATGAAC AAGGATACTTCGGAAGGAATGAG
TTC(3*6) ATCCCCAATGACATATGATGAAC AGAAGGATACTTCGGAAGGAATG
TTC(3*6) TCATCATACTTTGTTGATGGGTG ATCTCGTCAGGGAAGAAGGATAC
TTC(3*6) TCATCATACTTTGTTGATGGGTG AAGGATACTTCGGAAGGAATGAG
TTC(3*6) TCATCATACTTTGTTGATGGGTG AGAAGGATACTTCGGAAGGAATG
GAA(3*6) AAGGATACTTCGGAAGGAATGAG ATCCCCAATGACATATGATGAAC
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GAA(3*6)

AGAAGGATACTTCGGAAGGAATG

ATCCCCAATGACATATGATGAAC

GAA(3*6) ATCTCGTCAGGGAAGAAGGATAC TCATCATACTTTGTTGATGGGTG
GAA(3*6) AAGGATACTTCGGAAGGAATGAG TCATCATACTTTGTTGATGGGTG
GAA(3*6) AGAAGGATACTTCGGAAGGAATG TCATCATACTTTGTTGATGGGTG
ACC(3*8) AACTCTTCGGAGAATTCGAGTG TTAGATGGTGATGGTGACTGTTG
ACC(3*8) AACTCTTCGGAGAATTCGAGTG TGATTAGATGGTGATGGTGACTG
ACC(3*8) AACTCTTCGGAGAATTCGAGTG TAGATGGTGATGGTGACTGTTGT
ACC(3*8) AACTCTTCGGAGAATTCGAGTG ATTAGATGGTGATGGTGACTGTTG
ACC(3*8) AACTCTTCGGAGAATTCGAGTG AGATGGTGATGGTGACTGTTGT
ACACGC(6*4) | AGATTACTCCAGTTCCAAGCCAT GATTTGGAAATTGAGGACAGATG
ACACGC(6*4) | AGATTACTCCAGTTCCAAGCCAT GAGATTTGGAAATTGAGGACAGA
ACACGC(6*4) | TAGATTACTCCAGTTCCAAGCCA AGATGGAGGACGTTGTTCAAAAT
ACACGC(6*4) | ATTACTCCAGTTCCAAGCCATGT GATTTGGAAATTGAGGACAGATG
ACACGC(6*4) | AGATTACTCCAGTTCCAAGCCA GATTTGGAAATTGAGGACAGATG
CTC(3*5) CTCAACTTCTCGCTGTCTTTTTC AGCCTTGCAGATAACCCTAGACT
CTC(3*5) TCTCAACTTCTCGCTGTCTTTTT AGCCTTGCAGATAACCCTAGACT
CTC(3*5) AAGAAGTCCGCTCTCAACTTCTC AGCCTTGCAGATAACCCTAGACT
CTC(3*5) CTCTCAACTTCTCGCTGTCTTTT AGCCTTGCAGATAACCCTAGACT
CTC(3*5) CTCAACTTCTCGCTGTCTTTTTC GAGCCTTGCAGATAACCCTAGAC
GA(2*8) ATTGCCAGAACTGAGAGTGGTAA ATCTAGATGCTTATCGGGCAAAT
GA(2*8) GGTTTCTCAAATCAATAGAGCCC ATCTAGATGCTTATCGGGCAAAT
GA(2*8) GGGTTTCTCAAATCAATAGAGCC ATCTAGATGCTTATCGGGCAAAT
GA(2*8) CTGACCAACATTGGAGAAGAGTT ATCTAGATGCTTATCGGGCAAAT
GA(2*8) AATATTGCCAGAACTGAGAGTGG ATCTAGATGCTTATCGGGCAAAT
TCG(3*6) GCTCTGCTCTACTGCTACAGTCC AGTGATTGGTTTGATGTGCAAC
TCG(3*6) CTCTGCTCTACTGCTACAGTCCC AGTGATTGGTTTGATGTGCAAC
TCG(3*6) CTCTCCACTCTTCTCGTCATCCT TCTCATTTGGATAGCTAAGTGCC
TCG(3*6) CTCTCCACTCTTCTCGTCATCCT AACCCCTTTTCTCATTTGGATAG
TCG(3*6) CTCCACTCTTCTCGTCATCCTC TCTCATTTGGATAGCTAAGTGCC
CT(2*23) AGAACCAGCATCAAACAGATGAT CCGCCATAACTTAGTCAACTCAC
CT(2*23) AGAACCAGCATCAAACAGATGAT AACAAGCCCTCTTTAGACTTTGG
CT(2*23) AGCGTTCTGATTCCACCATATAA CCGCCATAACTTAGTCAACTCAC
CT(2*23) AAATAGCAAGAACCAGCATCAAA CCGCCATAACTTAGTCAACTCAC
CT(2*23) AAAATAGCAAGAACCAGCATCAA CCGCCATAACTTAGTCAACTCAC
CT(2*22) ATATCGCAGCTAGAGACATGCAG AGGGGCAACTTAGAATTTTAGCA
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CT(2%22)

ATATCGCAGCTAGAGACATGCAG

CAGGGGCAACTTAGAATTTTAGC

CT(2*22) ATATCGCAGCTAGAGACATGCAG GGGGCAACTTAGAATTTTAGCAA
CT(2*22) TAGAGACATGCAGGCTCTTTTG AGGGGCAACTTAGAATTTTAGCA
CT(2*22) TAGAGACATGCAGGCTCTTTTG CAGGGGCAACTTAGAATTTTAGC
AGG(3*6) AGATCAAGCTCGAGGCCAT TCTCTCAACTCGTCAGTGACTCC
AGG(3*6) GATCGGCTCAAGTCGCTG TCCTTGACGAACTCTCTCAACTC
AGG(3*6) GATCGGCTCAAGTCGCTG TTTCCTTGACGAACTCTCTCAAC
AGG(3*6) GATCGGCTCAAGTCGCTG CTTGACGAACTCTCTCAACTCGT
AGG(3*6) GATCGGCTCAAGTCGCTG GATTTCCTTGACGAACTCTCTCA
CCT(3*7) TCCTTGACGAACTCTCTCAACTC AAGAGAGGGGTCCACCAGTT
CCT(3*7) TCCTTGACGAACTCTCTCAACTC GGAGTCAATGTAGTCGGGCTC
CCT(3*7) TTTCCTTGACGAACTCTCTCAAC AAGAGAGGGGTCCACCAGTT
CCT(3*7) TTTCCTTGACGAACTCTCTCAAC GGAGTCAATGTAGTCGGGCTC
CCT(3*7) CTTGACGAACTCTCTCAACTCGT GGAGTCAATGTAGTCGGGCTC
GA(2*6) AAGTTCCCTAGCGAAAAGGTTC CCTACAATCCTGCTACTTGCTGT
GA(2*6) AAGTTCCCTAGCGAAAAGGTTC ACCTACAATCCTGCTACTTGCTG
GA(2*6) AAGTTCCCTAGCGAAAAGGTTC CACCTACAATCCTGCTACTTGCT
GA(2*6) GAAGTTCCCTAGCGAAAAGGTT CCTACAATCCTGCTACTTGCTGT
GA(2*6) GAAGTTCCCTAGCGAAAAGGTT ACCTACAATCCTGCTACTTGCTG
CCT(3*5) TGATGAGTCTACTCCACTGCAAA GGGAGATGAAAGTCTCCATTGTA
CCT(3*5) ATGAGTCTACTCCACTGCAAACC GGGAGATGAAAGTCTCCATTGTA
CCT(3*5) ATGAGTCTACTCCACTGCAAACC CTTTGGGAGATGAAAGTCTCCAT
AG(2*9) ATGAGTTGAAGAAGCAAATGGTC TACTCCTTTTTCCCTTTCCTCTG
AG(2*9) ATGAGTTGAAGAAGCAAATGGTC TGATTACTCCTTTTTCCCTTTCC
AG(2*9) TGGAATCAATTGGATGGAAGATA TACTCCTTTTTCCCTTTCCTCTG
AG(2*9) TGGAATCAATTGGATGGAAGATA TGATTACTCCTTTTTCCCTTTCC
AG(2*9) ATGAGTTGAAGAAGCAAATGGTC CTGCTCTCTTCCAATACTTGCTC
GGC(3*6) GAGAGAGTGGGAGAGACACGTAA CTCTTCGTCTCCACCTTCAATG
GGC(3*6) GAGAGAGTGGGAGAGACACGTAA TCTTCGTCTCCACCTTCAATG
GGC(3*6) GAGAGAGTGGGAGAGACACGTAA ATCCTCTTCGTCTCCACCTTC
GGC(3*6) CAAAGAGCATAGACAGGGAGAGA AGAGCACGATGCAGAAACATC
GGC(3*6) GAGAGAGTGGGAGAGACACGTAA AGAGCACGATGCAGAAACATC
TTC(3*7) AAAATCAGATTCTACCACCACCC ATAGAAACCACCCCAGATTCAAG
TTC(3*7) ACTCCAGTGACTTCATGATGGAT TGATGGGATGAAGTTAGATGAAGA
TTC(3*7) ACTCCAGTGACTTCATGATGGAT TCTCTCTGTAGTTTGATGGGATGA
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TTC(3*7)

ACTCCAGTGACTTCATGATGGAT

TTTGATGGGATGAAGTTAGATGAA

TTC(3*7) AAACAGCACCACAAGAGACAGTT TGATGGGATGAAGTTAGATGAAGA
AGA(3*6) TGATGGGATGAAGTTAGATGAAGA ACTCCAGTGACTTCATGATGGAT
AGA(3*6) ATAGAAACGACCCCAGATTCAAG AAAATCAGATTCTACCACCACCC
AGA(3*6) TCTCTCTGTAGTTTGATGGGATGA ACTCCAGTGACTTCATGATGGAT
AGA(3*6) TTTGATGGGATGAAGTTAGATGAA ACTCCAGTGACTTCATGATGGAT
AGA(3*6) TGATGGGATGAAGTTAGATGAAGA AAACAGCACCACAAGAGACAGTT
TTC(3*6) GGAATTTATCCTCCATGCTTTGT CTTAGACGGCAGTAAACATGAGC
TTC(3*6) GAATTTATCCTCCATGCTTTGTG CAGTAAACATGAGCCTTCGTTG
TTC(3*6) GGAATTTATCCTCCATGCTTTG CTTAGACGGCAGTAAACATGAGC
TTC(3*6) GAATTTATCCTCCATGCTTTGTG AGTAAACATGAGCCTTCGTTGG
TTC(3*6) GGAATTTATCCTCCATGCTTTGT CAGTAAACATGAGCCTTCGTTG
TC(2*8) TGGCGTGGTCTACTTTCTATCAT TCTTTTTCAACATTGACGGACTT
TC(2*8) TGGCGTGGTCTACTTTCTATCAT TTCTTTTTCAACATTGACGGACT
TC(2*8) AATTGTGCAGACATTTCTACGGT TTGGGTAGAAAAATGAAACGCTA
AG(2*6) GTCTCCTCCTTTTCTGTCCTCTG CCATCTCTCGATTTCTCTTCCTT
AT(2*6) TGAAGATCTTGTGGTTTTATGGG GACCGAGCAGTTACCTTTGATTA
AT(2*6) TGAAGATCTTGTGGTTTTATGGG TCCTTTAATGACCGAGCAGTTAC
AT(2*6) TGAAGATCTTGTGGTTTTATGGG TAATGACCGAGCAGTTACCTTTG
AT(2*6) TGAAGATCTTGTGGTTTTATGGG TTAATGACCGAGCAGTTACCTTT
AT(2*6) TGAAGATCTTGTGGTTTTATGGG TTTAATGACCGAGCAGTTACCTT
GGC(3*5) CTCTTCCTCTTCCTCTGGATCTG CTGCTATTATTATGGCTTCCTCG
GGC(3*5) ATCCTCTTCCTCTTCCTCTGGAT CTGCTATTATTATGGCTTCCTCG
GGC(3*5) CTCTTCCTCTTCCTCTGGATCTG TATTATTATGGCTTCCTCGAGCC
GGC(3*5) ATCCTCTTCCTCTTCCTCTGGAT TATTATTATGGCTTCCTCGAGCC
GGC(3*5) TCTTCCTCTTCCTCTGGATCTG CTGCTATTATTATGGCTTCCTCG
TA(2*9) CAGATGAAAATAATTTGTTGGGC TTAGTTCAATCTTTCTCCGTTCG
TA(2*9) CCAGATGAAAATAATTTGTTGGG TTAGTTCAATCTTTCTCCGTTCG
TA(2*9) CAGATGAAAATAATTTGTTGGGC AGTTCAATCTTTCTCCGTTCGAT
TA(2*9) CAGATGAAAATAATTTGTTGGGC TTTCTCCGTTCGATTCCTCTACT
TA(2*9) CAGATGAAAATAATTTGTTGGGC CTTTCTCCGTTCGATTCCTCTAC
GA(2*13) ATCAGATGTTCTGCAGTGAGTGA GTGCTTCCTGTTCAGAAAATGTC
GA(2*13) ATCAGATGTTCTGCAGTGAGTGA CACCACTAAAATTGATTGGAAGG
GA(2*13) AATAACTGGCAACATTTGAAGGA CACCACTAAAATTGATTGGAAGG
GA(2*13) ATCAGATGTTCTGCAGTGAGTGA ACCACCACTAAAATTGATTGGAA
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GA(2*13)

AATAACTGGCAACATTTGAAGGA

ACCACCACTAAAATTGATTGGAA

CT(2*27) AATGAGAAGGGTCTCGTTGTTTC TAGCCACGAATCGTCAGTAATTT
CT(2*27) ATGAGAAGGGTCTCGTTGTTTC TAGCCACGAATCGTCAGTAATTT
CT(2*27) CAATGAGAAGGGTCTCGTTGTT TAGCCACGAATCGTCAGTAATTT
CT(2*27) CAATGAGAAGGGTCTCGTTGTTT TAGCCACGAATCGTCAGTAATTT
CT(2*27) AATGAGAAGGGTCTCGTTGTTT TAGCCACGAATCGTCAGTAATTT
AG(2*8) GAAAAAGTCTCCATTTGCAGAGA GGAGGGTCCGAAGAAATAAAGTA
AG(2*8) TTCGCAGCTCTTTATCCTGTCTA GGAGGGTCCGAAGAAATAAAGTA
AG(2*8) ATTCGCAGCTCTTTATCCTGTCT GGAGGGTCCGAAGAAATAAAGTA
AG(2*8) AGATTCGCAGCTCTTTATCCTGT GGAGGGTCCGAAGAAATAAAGTA
AG(2*8) AGATTCGCAGCTCTTTATCCTG GGAGGGTCCGAAGAAATAAAGTA
AG(2*7) GTTCTCTCGCAATAAGCTGAAAA GACACATTGGCCATCTAAAAATC
AG((2*7) TTCTCTCGCAATAAGCTGAAAAG GACACATTGGCCATCTAAAAATC
TGC(3*5) AAGTTCAGGGGGTACAAACAAGT TCAGTAGACCCAGACATCCAAGT
TGC(3*5) AAGTTCAGGGGGTACAAACAAGT TCCAAGTTAAATTGTGCTTTGGT
TGC(3*5) GGGGGTACAAACAAGTACAACAG TCAGTAGACCCAGACATCCAAGT
TGC(3*5) AGGGGGTACAAACAAGTACAACA TCAGTAGACCCAGACATCCAAGT
TGC(3*5) CAGGGGGTACAAACAAGTACAAC TCAGTAGACCCAGACATCCAAGT
TGT(3*7) TTCTTTAGCCAATTCATTCTGGA ACGAAAGGAAGTTTTGGTAGGAC
TGT(3*7) TTCTTTAGCCAATTCATTCTGGA AAGTTTTGGTAGGACAAAGAGGG
TGT(3*7) TTCTTTAGCCAATTCATTCTGGA TAGTTGCCCAAAACTGAAAGAAA
TGT(3*7) TCTTTAGCCAATTCATTCTGGAG ACGAAAGGAAGTTTTGGTAGGAC
TGT(3*7) TCTTTAGCCAATTCATTCTGGAG AAGTTTTGGTAGGACAAAGAGGG
TC(2*8) TGTGACAACTCGATCATCAAATC TTCCGTTTCAAAGCTGAAAATAA
TC(2*8) GATTTTGCTTGTTCCAGTTTCAC TTCCGTTTCAAAGCTGAAAATAA
TC(2*8) CAACTCGATCATCAAATCCCTAC TTCCGTTTCAAAGCTGAAAATAA
TC(2*8) ACAACTCGATCATCAAATCCCTA TTCCGTTTCAAAGCTGAAAATAA
TC(2*8) AAGAAACATGACAGAAGAACGGA TTCCGTTTCAAAGCTGAAAATAA
CT(2*11) TCTCTGGTCAACAATTTCATCCT CTGATCTCATACCACCATGTGAA
CT(2*11) TGGTCAACAATTTCATCCTGAAT CTGATCTCATACCACCATGTGAA
CT(2*11) TCTCTGGTCAACAATTTCATCCT TGATCTCATACCACCATGTGAAT
CT(2*11) CTCTCTGGTCAACAATTTCATCC TGATCTCATACCACCATGTGAAT
CT(2*11) TCTCTGGTCAACAATTTCATCCT ATCTCATACCACCATGTGAATCG
CT(2*11) GATCAAGCAAAGTGCTTCACAG CATTGCTCCTCGCTCTTAAGTCT
CT(2*11) GATCAAGCAAAGTGCTTCACAG CATTGCTCCTCGCTCTTAAGTC
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CT(2*11)

GATCAAGCAAAGTGCTTCACAG

ATTGCTCCTCGCTCTTAAGTCT

CT(2*11) AAGCAAAGTGCTTCACAGCTC CATTGCTCCTCGCTCTTAAGTCT
CT(2*11) AAGCAAAGTGCTTCACAGCTC CATTGCTCCTCGCTCTTAAGTC
CTG(3*5) GCATCATTGTCACTCTCACTGTC ACAAAGTTAAGGGCCTTTTCAAG
CTG(3*5) GCATCATTGTCACTCTCACTGTC TCAAGAGAAAGAATCAGGAATGC
CTG(3*5) GCATCATTGTCACTCTCACTGTC AAGTTAAGGGCCTTTTCAAGAGA
CTG(3*5) GCCTTCTGCTTTTCAGTTCTTTT ACAAAGTTAAGGGCCTTTTCAAG
CTG(3*5) TTCAGTTCTTTTTACGAGAGGCA ACAAAGTTAAGGGCCTTTTCAAG
CAG(3*7) ACAAAGTTAAGGGCCTTTTCAAG GCATCATTGTCACTCTCACTGTC
CAG(3*7) ACAAAGTTAAGGGCCTTTTCAAG GCCTTCTGCTTTTCAGTTCTTTT
CAG(3*7) ACAAAGTTAAGGGCCTTTTCAAG TTCAGTTCTTTTTACGAGAGGCA
CAG(3*7) TCAAGAAAAAGAATCAGGAATGC GCATCATTGTCACTCTCACTGTC
CAG(3*7) ACAAAGTTAAGGGCCTTTTCAAG TTTTTACGAGAGGCATCATTGTC
A(1*15) CAGGAGCAATACATGAGCATACA CTGTACTCATTTCCACCCACTTC
A(1*15) CAGGAGCAATACATGAGCATACA TCGGTTGAAATCCTGTACTCATT
A(1*15) CAGGAGCAATACATGAGCATACA TTCTCGGTTGAAATCCTGTACTC
A(1*15) AGCATACATCAACAAGAACACCA CTGTACTCATTTCCACCCACTTC
AG((2*7) CAGGAGCAATACATGAGCATACA CTGTACTCATTTCCACCCACTTC
AG(2*7) CAGGAGCAATACATGAGCATACA TCGGTTGAAATCCTGTACTCATT
AGQ2*7) CAGGAGCAATACATGAGCATACA TTCTCGGTTGAAATCCTGTACTC
AG(2*7) AGCATACATCAACAAGAACACCA CTGTACTCATTTCCACCCACTTC
TC(2*8) CCACCTCAAATTCTCAAGATGAC GATCTGGGAGCTCGAATTTAGTC
TC(2*8) ACCACCTCAAATTCTCAAGATGA GATCTGGGAGCTCGAATTTAGTC
TC(2*8) GAGAAGCGAACCCTAAGAATCTC GATCTGGGAGCTCGAATTTAGTC
TC(2*8) ACACAATTCCAATAGAGAAGCGA GATCTGGGAGCTCGAATTTAGTC
TC(2*8) CTCAACCACCTCAAATTCTCAAG GATCTGGGAGCTCGAATTTAGTC
GAA(3*6) CTGCGGATGAAATTGATGAGTAT GTCGTCATCTTCTTGTCCATCTT
GAA(3*6) TGAGGATGACAGCAACAACTATG TTTCACTCTTCATCAACATGCTC
GAA(3*6) CTGCGGATGAAATTGATGAGTAT TCGTCATCTTCTTGTCCATCTTC
GAA(3*6) CTGCGGATGAAATTGATGAGTAT CCACTTTCATCTCCTTCCTCATT
GAA(3*06) ACTGCGGATGAAATTGATGAGTA GTCGTCATCTTCTTGTCCATCTT
TC(2*6) GAAAGATGGTTGTGATTTTCAGC ACATTTCGGCTCAATCAAGAAT
TC(2*6) GAAAGATGGTTGTGATTTTCAGC GGGCAAATCGAACTAAAAGACTA
TC(2*6) GAAAGATGGTTGTGATTTTCAGC AACATTTCGGCTCAATCAAGAAT
TC(2*6) GAAAGATGGTTGTGATTTTCAGC AATCCGTCAACCATGAAAAGAT
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TC(2*6)

GAAAGATGGTTGTGATTTTCAGC

AAAACAACATTTCGGCTCAATC

CT(2*6) ATTATGGTATACCTCTTCGAGCG AGTCGAGATTTTGATAGGCACAG
GAC(3*5) ACATATAGAGAGAATCACGGCGA GATTTCTAGGGCTTCCGGTC
GAC(3*5) CATATAGAGAGAATCACGGCGAG GATTTCTAGGGCTTCCGGTC
GAC(3*5) AACATATAGAGAGAATCACGGCG GATTTCTAGGGCTTCCGGTC
GAC(3*5) TATAGAGAGAATCACGGCGAGAA GATTTCTAGGGCTTCCGGTC
GAC(3*5) TGGCGTACGAACAAACATATAGA GATTTCTAGGGCTTCCGGTC
AAG(3*6) ACTGGAACCATCAGAGATCAGAA ACAAATAGGTACAGTGCAGAGGC
AAG(3*6) ACTGGAACCATCAGAGATCAGAA GTACAGTGCAGAGGCGTTTAGAG
AAG(3*6) CTGGAACCATCAGAGATCAGAAT ACAAATAGGTACAGTGCAGAGGC
AAG(3*6) CTGGAACCATCAGAGATCAGAAT GTACAGTGCAGAGGCGTTTAGAG
AAG(3*6) CAGTAGTGACTGGAACCATCAGA ACAAATAGGTACAGTGCAGAGGC
AAG(3*8) AGGTATGAGGTGGATGAGCTTCT ATGAAGACAAGTCCTCCAGACCT
AAG(3*8) AGAGGTATGAGGTGGATGAGCTT ATGAAGACAAGTCCTCCAGACCT
AAG(3*8) GTGAGGAGAGGTATGAGGTGGAT ATGAAGACAAGTCCTCCAGACCT
AAG(3*8) GTTTACAAGGCAACAGAGCAGAA ATGAAGACAAGTCCTCCAGACCT
AAG(3*8) AGGAGAGGTATGAGGTGGATGAG ATGAAGACAAGTCCTCCAGACCT
TCT(3*8) ATGAAGACAAGTCCTCCAGACCT AGGTATGAGGTGGATGAGCTTCT
TCT(3*8) ATGAAGACAAGTCCTCCAGACCT AGAGGTATGAGGTGGATGAGCTT
TCT(3*8) ATGAAGACAAGTCCTCCAGACCT GTGAGGAGAGGTATGAGGTGGAT
TCT(3*8) ATGAAGACAAGTCCTCCAGACCT GTTTACAAGGCAACAGAGCAGAA
TCT(3*8) ATGAAGACAAGTCCTCCAGACCT AGGAGAGGTATGAGGTGGATGAG
CGT(3*5) GATTTCTAGGGCTTCCGGTC ACATATAGAGAGAATCACGGCGA
CGT(3*5) GATTTCTAGGGCTTCCGGTC CATATAGAGAGAATCACGGCGAG
CGT(3*5) GATTTCTAGGGCTTCCGGTC AACATATAGAGAGAATCACGGCG
CGT(3*5) GATTTCTAGGGCTTCCGGTC TATAGAGAGAATCACGGCGAGAA
CGT(3*5) GATTTCTAGGGCTTCCGGTC TGGCGTACGAACAAACATATAGA
ATC(3*6) GTCTTCCATTACTTGCTCCCTCT AGTTGTGGTTGTGACTGATGATG
ATC(3*6) GTCTTCCATTACTTGCTCCCTCT CAGTTGTGGTTGTGACTGATGAT
ATC(3*6) GTCTTCCATTACTTGCTCCCTCT ATCAGTTGTGGTTGTGACTGATG
ATC(3*6) AGTCTTCCATTACTTGCTCCCTC AGTTGTGGTTGTGACTGATGATG
ATC(3*6) AGTCTTCCATTACTTGCTCCCTC CAGTTGTGGTTGTGACTGATGAT
AG(2*9) AAGGTGATCCCTAAGATTTTTGC ATTTACTCAATTGCTGATGAGGC
AG(2*9) AAGGTGATCCCTAAGATTTTTGC CTGATGAGGCAATGACAACCTAT

AG(2*9)

GGTGATCCCTAAGATTTTTGCAT

ATTTACTCAATTGCTGATGAGGC
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AG(2*9)

GGTGATCCCTAAGATTTTTGCAT

CTGATGAGGCAATGACAACCTAT

AG(2*9) TGATCCCTAAGATTTTTGCATGA ATTTACTCAATTGCTGATGAGGC
TC(2*8) ATTTACTCAATTGCTGATGAGGC AAGGTGATCCCTAAGATTTTTGC
TC(2*8) CTGATGAGGCAATGACAACCTAT AAGGTGATCCCTAAGATTTTTGC
TC(2*8) ATTTACTCAATTGCTGATGAGGC GGTGATCCCTAAGATTTTTGCAT
TC(2*8) CTGATGAGGCAATGACAACCTAT GGTGATCCCTAAGATTTTTGCAT
TC(2*8) ATTTACTCAATTGCTGATGAGGC TGATCCCTAAGATTTTTGCATGA
CTC(3*7) CTCTTCTTCCCAAAACCCTAAAC AGAGAGTGAATTGGGTGAGTGAC
CTC(3*7) CTCTTCTTCCCAAAACCCTAAAC ATGAAGGAGTGAGGAGAGAGTGA
CTC(3*7) CTCTTCTTCCCAAAACCCTAAAC AGGAGAGAGTGAATTGGGTGAGT
CTC(3*7) CTCTTCTTCCCAAAACCCTAAAC AGTGAGGAGAGAGTGAATTGGGT
CTC(3*7) CTCTTCTTCCCAAAACCCTAAAC TGAAGGAGTGAGGAGAGAGTGAA
GGA(3*7) AGAGAGTGAATTGGGTGACTGAC CTCTTCTTCCCAAAACCCTAAAC
GGA(3*7) ATGAAGGAGTGAGGAGAGAGTGA CTCTTCTTCCCAAAACCCTAAAC
GGA(3*7) AGGAGAGAGTGAATTGGGTGACT CTCTTCTTCCCAAAACCCTAAAC
GGA(3*7) AGTGAGGAGAGAGTGAATTGGGT CTCTTCTTCCCAAAACCCTAAAC
GGA(3*7) TGAAGGAGTGAGGAGAGAGTGAA CTCTTCTTCCCAAAACCCTAAAC
CT(2*6) ACGTCGATTGATTTGTGAATCTC CAAACCCTACAATGACAGGTGG
CT(2*6) GACGTCGATTGATTTGTGAATCT CAAACCCTACAATGACAGGTGG
CT(2*6) ACGTCGATTGATTTGTGAATCTC GCAAACCCTACAATGACAGGTG
CT(2*6) GACGTCGATTGATTTGTGAATCT GCAAACCCTACAATGACAGGTG
CT(2*6) ACGTCGATTGATTTGTGAATCTC GCAAACCCTACAATGACAGGT
GCG(3*5) CTTTCTCGAGGTCTCTCAACCAG CTCCCTGTACTCCACCGAGAC
GCG(3*5) CTTTCTCGAGGTCTCTCAACCAG TCCCTGTACTCCACCGAGAC
GCG(3*5) CTTTCTCGAGGTCTCTCAACCAG AACCCGGTTCTCCCTGTACT
GCG(3*5) TTTCTCGAGGTCTCTCAACCAG CTCCCTGTACTCCACCGAGAC
GCG(3*5) CTTTCTCGAGGTCTCTCAACCA CTCCCTGTACTCCACCGAGAC
AGAT(4*5) GCTCCCCGTATTTATTTGTCTTC ATATATTCGTGTGGCTGCAATTT
AGAT(4*5) GACCCTCTTCCTGGTTCAGATAG ATATATTCGTGTGGCTGCAATTT
AGAT(4*5) AGCTCCCCGTATTTATTTGTCTT ATATATTCGTGTGGCTGCAATTT
AGAT(4*5) AAGCTCCCCGTATTTATTTGTCT ATATATTCGTGTGGCTGCAATTT
AGAT(4*5) ATTTATTTGTCTTCTGGGTTCGG ATATATTCGTGTGGCTGCAATTT
GACGGG(6*4) | AGTGCACGCCAGTGGAAC AACTCTCCTCCATGACATCACC
GACGGG(6*4) | AGTGCACGCCAGTGGAAC CAACTCTCCTCCATGACATCAC
GACGGG(6*4) | AGTGCACGCCAGTGGAAC TCAACTCTCCTCCATGACATCAC
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GACGGG(6*4) | AGTGCACGCCAGTGGAAC CTCCATGACATCACCGTTAGG
GACGGG(6*4) | AGTGCACGCCAGTGGAAC CCTCCATGACATCACCGTTAG
CT(2*10) GGCTCTACCAAGCTGGTATCC CTAAGATACGACAAGTCCATGCC
CT(2*10) GGCTCTACCAAGCTGGTATCC TTCGGAACCTGAAGATTCAATTA
CT(2*10) GGCTCTACCAAGCTGGTATCC CCAGCAGTGGACTAAGATACGAC
CT(2*10) GGCTCTACCAAGCTGGTATCC CAGCAGTGGACTAAGATACGACA
CT(2*10) GGCTCTACCAAGCTGGTATCC CGGAACCTGAAGATTCAATTAAG
GA(2*10) CACAGTTAATTTCCTGACTCGCT TGGATGTAAAGCAAGACGAGTTT
GA(2*10) ACACAGTTAATTTCCTGACTCGC TGGATGTAAAGCAAGACGAGTTT
GA(2*10) ACACAGTTAATTTCCTGACTCGC TTGGATGTAAAGCAAGACGAGTT
GA(2*10) GCCTAGTCCCGACTTTTCTTAAC TTGGATGTAAAGCAAGACGAGTT
GA(2*10) TCCATTTTTCTTGGGTTTCACTA TTAACATTGTTTGGACGAGAAGG
GAGC(4*6) TCTCTCCTCTCCCTCTAGCTCTC CCGAATCGGAGTGCATAACT
GAGC(4*6) CTCCCTCTAGCTCTCAAAAATCC CCGAATCGGAGTGCATAACT
GAGC(4*6) CCTCTCCCTCTAGCTCTCAAAAA CCGAATCGGAGTGCATAACT
CT(2*8) CACCTCAAGTTTGAGATCCCTC GAAGGTTAATGAAATGTCCATCG
CT(2*8) CACCTCAAGTTTGAGATCCCTC GGAGGGAGTGAAGGTTAATGAAA
CT(2*8) ACCTCAAGTTTGAGATCCCTCC GAAGGTTAATGAAATGTCCATCG
CT(2*8) CACCTCAAGTTTGAGATCCCTC GGAGTGAAGGTTAATGAAATGTCC
CT(2*8) CTCCTTCATCGATCTTGCTTG GAAGGTTAATGAAATGTCCATCG
CTT(3*5) TACCTTCTCTCGTCTTCTTCTGC TCTTGACCATGAAATAGGCATCT
CTT(3*5) CCGTACCTTCTCTCGTCTTCTTC TCTTGACCATGAAATAGGCATCT
CTT(3*5) TACCTTCTCTCGTCTTCTTCTGC TTTCTTGACCATGAAATAGGCAT
CTT(3*5) CCGTACCTTCTCTCGTCTTCTTC GTCAAATTTCAACCGACAAAGTC
CTT(3*5) CCGTACCTTCTCTCGTCTTCTTC TTTCTTGACCATGAAATAGGCAT
CTC(3*5) CGGACACTCTCTGCTCACTTT CGTGATGGAGAAACAGTAGTGAA
CTC(3*5) GGACACTCTCTGCTCACTTTCG CGTGATGGAGAAACAGTAGTGAA
CTC(3*5) CGGACACTCTCTGCTCACTTTC CGTGATGGAGAAACAGTAGTGAA
CTC(3*5) GACACTCTCTGCTCACTTTCGC CGTGATGGAGAAACAGTAGTGAA
CTC(3*5) GAAGCTCCAACCATGCTTTC GAAACAGTAGTGAAGGTGGAGGA
CTT(3*7) ATATTGATTGGTTTTGCCACATC CGCTCAGAGTATCCTGAACTGAA
CTT(3*7) ATATTGATTGGTTTTGCCACATC GAAGCGAACTCGCTCAGAGTAT
CTT(3*7) TACCAAGCTCGAATTTACACCTC CGCTCAGAGTATCCTGAACTGAA
CTT(3*7) TTTTGCCACATCACAAAAAGTAA CGCTCAGAGTATCCTGAACTGAA
CTT(3*7) AAATATTGATTGGTTTTGCCACA CGCTCAGAGTATCCTGAACTGAA
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TC(2*10)

AGCTCTGAGAAAGAAAGGGAGAG

CGCCTTTTTATGCATATACCCTT

TC(2*10) AGAGCGCGAATATGCACTACTTA CGCCTTTTTATGCATATACCCTT
TC(2*10) GGACGAAGAATCAGACAAATCAA CGCCTTTTTATGCATATACCCTT
TC(2*10) AGCGCGAATATGCACTACTTAAT CGCCTTTTTATGCATATACCCTT
TC(2*10) GAAGCAAGCTCTGAGAAAGAAAG CGCCTTTTTATGCATATACCCTT
CT(2*9) CTCTCCTCGAGTCTGTGAATTTT CGAACATCTTTACAATCTCCCAA
CT(2*9) GCTCTCCTCGAGTCTGTGAATTT CGAACATCTTTACAATCTCCCAA
TC(2*18) TCAGCAAGGTATCAAGCATCATT CCTGTTCCTGTTTTGGAGAAAAT
TC(2*18) TCAGCAAGGTATCAAGCATCATT CTGTTCCTGTTTTGGAGAAAATC
TC(2*18) GTATCAAGCATCATTGCTTCCA CTGTTCCTGTTTTGGAGAAAATC
TC(2*18) TCAGCAAGGTATCAAGCATCATT GTTCCTGTTTTGGAGAAAATCG
TC(2*18) TATCAAGCATCATTGCTTCCATC CCTGTTCCTGTTTTGGAGAAAAT
AG(2*6) ATTTTGGAGAAAATCGGGAGATA CACAGTGAAGTGGACAGGTCAT
AG(2*6) ATTTTGGAGAAAATCGGGAGATA GTATCAAGCATCATTGCTTCCA
AG(2*6) ATTTTGGAGAAAATCGGGAGATA CCAAAAATCCTTCATTTCCAAAA
AG(2*6) ATTTTGGAGAAAATCGGGAGATA AGTGGACAGGTCATCATCTCCTT
AG(2*6) ATTTTGGAGAAAATCGGGAGATA AGGTCATCATCTCCTTCCTCAG
GA(2*12) CATTATCCAAGATGGGTGACTTC CCCATTTATGCTGTGTTTAGCTC
GA(2*12) CATTATCCAAGATGGGTGACTTC GAGCCCATTTATGCTGTGTTTAG
GA(2*12) ATCCAAGATGGGTGACTTCTTCT CCCATTTATGCTGTGTTTAGCTC
GA(2*12) ATCCAAGATGGGTGACTTCTTCT GAGCCCATTTATGCTGTGTTTAG
GA(2*12) TCAGTACGATCTCATGCTAACGA TGTTTTACAATGTTGGCTCTTCA
CAC(3*7) TAATGCAACTTCGTTTTTGAGTG GTGGTGATGGTAGAGATGTTGGT
CAC(3*7) ACTTCGTTTTTGAGTGCCAAAT TTGTGGTGATGGTAGAGATGTTG
CAC(3*7) ACTTCGTTTTTGAGTGCCAAAT GTGGTGATGGTAGAGATGTTGGT
CAC(3*7) ACTTCGTTTTTGAGTGCCAAAT GGTTGTGGTGATGGTAGAGATGT
CAC(3*7) AACTTCGTTTTTGAGTGCCAAAT TTGTGGTGATGGTAGAGATGTTG
TCC(3*5) AGTTGCACTCTGCTTCTTTCATT TCTGCTCTAACATCAGAAGGGAA
TCC(3*5) AGTTGCACTCTGCTTCTTTCATT CTAACATCAGAAGGGAAGAGTCG
TCC(3*5) CAGTTGCACTCTGCTTCTTTCAT TCTGCTCTAACATCAGAAGGGAA
TCC(3*5) CAGTTGCACTCTGCTTCTTTCAT CTGCTCTAACATCAGAAGGGAAG
TCC(3*5) AGTTGCACTCTGCTTCTTTCATT TGCTGATAATCCTTCTGCTCTAA
GAG(3*5) TCTTCCCTTCTGATGTTAGAGCA CAAAACAAATACAGGCTCTTCGT
GAG(3*5) TCTTCCCTTCTGATGTTAGAGCA AAGAACTCCCTCCATTCATCAGT
GAG(3*5) CGACTCTTCCCTTCTGATGTTAG CAAAACAAATACAGGCTCTTCGT
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GAG(3*5) CGACTCTTCCCTTCTGATGTTAG AAGAACTCCCTCCATTCATCAGT
GAG(3*5) TCTTCCCTTCTGATGTTAGAGCA TAGCTAACTTCCTCTTTGCTTCG
GAG(3*5) TTTCCAGGATGTTAGAGCAGAAG CAAAACAAATACAGGCTCTTCGT
GAG(3*5) CTTTGCTTTTTGTTGATTTCCAG CAAAACAAATACAGGCTCTTCGT
GAG(3*5) TTTCCAGGATGTTAGAGCAGAAG AAGAACTCCCTCCATTCATCAGT
GAG(3*5) CTTTGCTTTTTGTTGATTTCCAG AAGAACTCCCTCCATTCATCAGT
GAG(3*5) TTTTTGTTGATTTCCAGGATGTT CAAAACAAATACAGGCTCTTCGT
CGA(3*7) AGCGCTTCAAAAGATCCTCTC GTAACTAGGGTTTTGGCGGATAC
CGA(3*7) AGCGCTTCAAAAGATCCTCTC ATAACCGTAACTAGGGTTTTGGC
CGA(3*7) AAGCGCTTCAAAAGATCCTCTC GTAACTAGGGTTTTGGCGGATAC
CGA(3*7) AAGCGCTTCAAAAGATCCTCTC ATAACCGTAACTAGGGTTTTGGC
CGA(3*7) CGCTTCAAAAGATCCTCTCG GTAACTAGGGTTTTGGCGGATAC
GA(2*6) CCAGAAAACAAAAGACCATCAAG TTTTGGATTGAAGGGAGCTCTAC
GA(2*6) AAAAGTCACCACGATCATCTCAT TTTTGGATTGAAGGGAGCTCTAC
GA(2*%6) AAACCCAGAAAACAAAAGACCAT TTTTGGATTGAAGGGAGCTCTAC
GA(2*6) CCAGAAAACAAAAGACCATCAAG TGAAGGGAGCTCTACACTTTCTTT
GA(2*6) CAGAAAACAAAAGACCATCAAGC TTTTGGATTGAAGGGAGCTCTAC
GA(2*7) ATGAATCCCTCACAGATCTTCAA AAGTTCTTCATGCTTGTCTGCAT
GA(2*7) ATTACCACATGAATCCCTCACAG AAGTTCTTCATGCTTGTCTGCAT
GA(2*7) AACCCTAGAAACCAGTCAAAACC AAGTTCTTCATGCTTGTCTGCAT
GA(2*7) TCCAATATTACCACATGAATCCC AAGTTCTTCATGCTTGTCTGCAT
GA(2*7) CAAACCCTAGAAACCAGTCAAAA AAGTTCTTCATGCTTGTCTGCAT
TC(2*9) TTTGGTGTATCCATTTTCATTTG CATTCTGAAGGAGTCGCTGTACT
TC(2*9) TTTGGTGTATCCATTTTCATTTG TGCAATCAGTGAAGGACTGACTA
TC(2*9) TTTGGTGTATCCATTTTCATTTG AAGCATGTCATTCTGAAGGAGTC
TC(2*9) TTTGGTGTATCCATTTTCATTTGT CATTCTGAAGGAGTCGCTGTACT
TC(2*9) GTTTGGTGTATCCATTTTCATTTG CATTCTGAAGGAGTCGCTGTACT
TCT(3*5) TTGCAAATTTTAAAGCTTTTTGG AAAGAAGAAGATCAACAAGCGAG
TCT(3*5) TTGCAAATTTTAAAGCTTTTTGG AGAAGAAGATCAACAAGCGAGC
GGC(3*5) GTACAGCGACGAGCTGGAG GCCTTCTCGAACAGCTCCT
GGC(3*5) CAAGCACACGTACAGCGAC GCCTTCTCGAACAGCTCCT
GGC(3*5) GACGAGCTGGAGCAGAGC GCCTTCTCGAACAGCTCCT
GGC(3*5) CAAGCACACGTACAGCGAC CTTCTCGAACAGCTCCTCCC
GGC(3*5) CAAGCACACGTACAGCGAC CCTTCTCGAACAGCTCCTCC
GC(2*6) GTTCACACTGTTTGATGACGAAA ATTGCCAAAGTTGAGTCCAGATA
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GC(2*6)

ATTGGTGATTTACGTTGGTTCAC

TGAGTCCAGATACAACGCTATCA

GC(2*6) GTTCACACTGTTTGATGACGAAA TGAGTCCAGATACAACGCTATCA
GC(2*6) GTTCACACTGTTTGATGACGAAA AAAGTTGAGTCCAGATACAACGC
GC(2*6) ATTGGTGATTTACGTTGGTTCAC AACGCTATCATTTTCTTGATTCG
GA(2*6) GAGACAGAGAGGTCTCGCGTATT CCCAGTTCGTTTCCACTTTC
CT(2*8) TGAATTTTGACTTTCTGGGTGTT GAATATGAGAGGTTCTCCTGCAA
CT(2*8) TTGAATTTTGACTTTCTGGGTGT GAATATGAGAGGTTCTCCTGCAA
CT(2*8) GCGATAGCATTGAATTTTGACTT GAATATGAGAGGTTCTCCTGCAA
CT(2*8) AGCATTGAATTTTGACTTTCTGG GAATATGAGAGGTTCTCCTGCAA
CT(2*8) GTGTTAAGGCAAACTGGAGTGAT GAATATGAGAGGTTCTCCTGCAA
AG(2*8) CTCAGTCTCTTGCTTCAAAGTCC AGTGATCATCGCCTTTCTTGAT
AG(2*8) GTTCTTCTTTTGCTGAACGTTTG AGTGATCATCGCCTTTCTTGAT
AG(2*8) CTCAGTCTCTTGCTTCAAAGTCC AGTGATCATCGCCTTTCTTGATT
AG(2*8) GTTCTTCTTTTGCTGAACGTTTG AGTGATCATCGCCTTTCTTGATT
AG(2*8) GTTCTTCTTTTGCTGAACGTTTG TCTTCCAAAAGTGCGGAATATC
TC(2*8) GGTTCTTTTGCAGAAATAGCTGA ATGTGCATGAGAGACAGAGACAC
TC(2*8) GGTTCTTTTGCAGAAATAGCTGA ACATGTGCATGAGAGACAGAGAC
TC(2*8) TGTAGCTTGTAGTTGCATCTTGC ATGTGCATGAGAGACAGAGACAC
TC(2*8) TGTAGCTTGTAGTTGCATCTTGC ACATGTGCATGAGAGACAGAGAC
TC(2*8) AGCTGAATTCTGTTGAGCTTTGT ATGTGCATGAGAGACAGAGACAC
AG(2*10) GGTCAAACTTTCCGTTGTGAA GCGAATCATGATCAAACCTCTTA
AG(2*10) ACTGGTCAAACTTTCCGTTGTG GCGAATCATGATCAAACCTCTTA
AG(2*10) CTGGTCAAACTTTCCGTTGTG GCGAATCATGATCAAACCTCTTA
AG(2*10) GGTCAAACTTTCCGTTGTGAA GCGAATCATGATCAAACCTCTT
AG(2*10) ACTGGTCAAACTTTCCGTTGTGA GCGAATCATGATCAAACCTCTTA
GGA(3*6) AGATACACTCTGCCTGACCTCTG CGAGATAGCCACCATTTTTGTT
GGA(3*6) ACCTCTGGTTGACGACTCATTT CTCGAGCTTGTGGTAGAGGTAAC
GGA(3*6) ACCTCTGGTTGACGACTCATTT ACTCGAGCTTGTGGTAGAGGTAA
GGA(3*06) AACCTCTGGTTGACGACTCATT CTCGAGCTTGTGGTAGAGGTAAC
GGA(3*6) AACCTCTGGTTGACGACTCATT ACTCGAGCTTGTGGTAGAGGTAA
GCA(3*5) GGGAGGTTTTACACCACATCAAT ACATTTGTTGTCCAGACTGCTG
GCA(3*5) GTTTTACACCACATCAATTGGG CTGTGACATTTGTTGTCCAGACT
GCA(3*5) AGGGAGGTTTTACACCACATCA ACATTTGTTGTCCAGACTGCTG
GCA(3*5) CAGGGAGGTTTTACACCACATC ACATTTGTTGTCCAGACTGCTG
GCA(3*5) TACACCACATCAATTGGGGAT CTGTGACATTTGTTGTCCAGACT
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TATGT(5*4)

TGTTCTCTAACGTCCAGGGATTA

CTGCAAAATAAATGCCCATCAT

TATGT(5*4) TGTTCTCTAACGTCCAGGGATTA TGCAAAATAAATGCCCATCAT
TATGT(5*4) ATGTTCTCTAACGTCCAGGGATT CTGCAAAATAAATGCCCATCAT
TATGT(5*4) ATGTTCTCTAACGTCCAGGGATT TGCAAAATAAATGCCCATCAT
TATGT(5*4) AAAGATCCCCATGTTCTCTAACG CTGCAAAATAAATGCCCATCAT
CCG(3*7) GTTATGATGGGCATTTATTTTGC CAAATGAGGAGTAACAAGGCAGA
CCG(3*7) GTTATGATGGGCATTTATTTTGC AATGAGGAGTAACAAGGCAGAGG
CCG(3*7) GTTATGATGGGCATTTATTTTGC AAATGAGGAGTAACAAGGCAGAG
CCG(3*7) GTTATGATGGGCATTTATTTTGC GACGCTCCAAATGAGGAGTAAC
CCG(3*7) GTTATGATGGGCATTTATTTTGC ATGAGGAGTAACAAGGCAGAGG
GGC(3*6) TTGAAGCTATGGATTCTTTGGAA CTCCTATCAATGAATTTTTCCCC
GGC(3*6) AATTTGAGCAAAGAGATTGGTGA CTCCTATCAATGAATTTTTCCCC
GGC(3*6) GAATTTGAGCAAAGAGATTGGTG CTCCTATCAATGAATTTTTCCCC
GGC(3*6) TGAATTTGAGCAAAGAGATTGGT CTCCTATCAATGAATTTTTCCCC
GGC(3*6) TGGATTCTTTGGAATTGAATTTG CTCCTATCAATGAATTTTTCCCC
CT(2*16) TGAAGGGGAAGAGATATTTGTCA GGGCCACAATTAGAAATAAAGGA
CT(2*16) TGAAGGGGAAGAGATATTTGTCA AAATGGGCCACAATTAGAAATAAA
CT(2*16) TGAAGGGGAAGAGATATTTGTCA AATGGGCCACAATTAGAAATAAA
CT(2*16) TGAAGGGGAAGAGATATTTGTCA AAAAATGGGCCACAATTAGAAA
CT(2*16) TGAAGGGGAAGAGATATTTGTCA TGGGCCACAATTAGAAATAAAGG
TCT(3*5) AGAGCTTGGAGGAAGATAGAAGC CACAGAGGTTCACGATCACATT
TCT(3*5) AGAGCTTGGAGGAAGATAGAAGC CAGAGGTTCACGATCACATTCAT
TCT(3*5) AGAGCTTGGAGGAAGATAGAAGC ACAGAGGTTCACGATCACATTCA
TCT(3*5) AGAGCTTGGAGGAAGATAGAAGC CACAGAGGTTCACGATCACATTC
TCT(3*5) AGAGCTTGGAGGAAGATAGAAGC ACAGAGGTTCACGATCACATTC
AG(2*6) ATGATGCTTCTGTCTCTCTTTCG CGGAGGAAATTAGTGAGGATTTA
AG(2*6) GATGCTTCTGTCTCTCTTTCGTC CGGAGGAAATTAGTGAGGATTTA
AG(2*6) ATGATGCTTCTGTCTCTCTTTCG CCGGAGGAAATTAGTGAGGATT
AG(2*6) GTCTCTCTTTCGTCAGTTCATGC CGGAGGAAATTAGTGAGGATTTA
AG(2*6) ATGATGCTTCTGTCTCTCTTTCG CCGGAGGAAATTAGTGAGGATTT
GA(2*9) ATTGGTTGAGTCAGAAAATTTGG GAAGACTTTGCCCCCTTACTAAA
GA(2*9) ATTGGTTGAGTCAGAAAATTTGG CCCCTTACTAAATGGAGCACTCT
GA(2*9) ATTGGTTGAGTCAGAAAATTTGG AGACTTTGCCCCCTTACTAAATG
GA(2*9) TTGGTTGAGTCAGAAAATTTGGA GAAGACTTTGCCCCCTTACTAAA
GA(2*9) TTGGTTGAGTCAGAAAATTTGGA CCCCTTACTAAATGGAGCACTCT
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CT(2*10)

CTCTTACAAATTTGCAGACGACC

TTGTATGTGCGTATATGGTGGAG

CT(2*10) CTCTTACAAATTTGCAGACGACC ATGTGCGTATATGGTGGAGAGAT
CT(2*10) CTCTTACAAATTTGCAGACGACC TGTATGTGCGTATATGGTGGAGA
CT(2*10) CTCTTACAAATTTGCAGACGACC GTTGTATGTGCGTATATGGTGGA
CT(2*10) CTCTTACAAATTTGCAGACGACC TGTGCGTATATGGTGGAGAGATA
TCA(3*10) GTTTCCGTTTCCTTTTATGCTTT ATGATGGAGGTGAAGATGACAGT
TCA(3*10) TTTCCTTTTATGCTTTCCATCCT ATGATGGAGGTGAAGATGACAGT
TCA(3*10) AGCAATGATAGTTTCCGTTTCCT ATGATGGAGGTGAAGATGACAGT
TCA(3*10) GTTTCCGTTTCCTTTTATGCTTT TGATGGAGGTGAAGATGACAGTA
TCA(3*10) AGTTTCCGTTTCCTTTTATGCTT ATGATGGAGGTGAAGATGACAGT
CTT(3*5) TCTCTAACACCCCATGATTCTTC GTACTTCATGGCCACAAATGTCT
CTT(3*5) TCTCTAACACCCCATGATTCTTC TACTTCATGGCCACAAATGTCTA
CTT(3*5) TCTCTCTAACACCCCATGATTCT GTACTTCATGGCCACAAATGTCT
TC(2*17) ACATCGCCTTTCGTAAAAGAAGT GCATTAGCTATCCTGGTTTGTTG
TC(2*17) ACATCGCCTTTCGTAAAAGAAGT TATATCCCGGCATTAGCTATCCT
TC(2*17) ACATCGCCTTTCGTAAAAGAAGT GGCATTAGCTATCCTGGTTTGTT
TC(2*17) ATCGCCTTTCGTAAAAGAAGTG GCATTAGCTATCCTGGTTTGTTG
TC(2*17) CATCGCCTTTCGTAAAAGAAGT GCATTAGCTATCCTGGTTTGTTG
AT(2*10) GGCCCGTAAGTCAATTCTTAGTA TCAAAGAACAACCCCAAAAATAA
AT(2*10) GCCCGTAAGTCAATTCTTAGTACG AACCCCAAAAATAAAATTCCCTT
AT(2*10) GCCCGTAAGTCAATTCTTAGTACG TCAAAGAACAACCCCAAAAATAA
AT(2*10) GGCCCGTAAGTCAATTCTTAGTA CTCAAAGAACAACCCCAAAAATA
AT(2*10) GGCCCGTAAGTCAATTCTTAGTA AACAACCCCAAAAATAAAATTCC
TCT(3*6) TACCTTACTCTCTACGCCAGCAC AGAAGAAATCGGAGATCTTGACA
TCT(3*6) TACCTTACTCTCTACGCCAGCAC AAGAAATCGGAGATCTTGACAAA
TCT(3*6) TTACCTTACTCTCTACGCCAGCA AGAAGAAATCGGAGATCTTGACA
TCT(3*6) TACCTTACTCTCTACGCCAGCAC AGAAATCGGAGATCTTGACAAAG
TCT(3*6) TACCTTACTCTCTACGCCAGCAC AAGAAATCGGAGATCTTGACAAAG
AT(2*15) CTTAAGTGGGGCGGAGTACA GGCCCGTAAGTCAATTCTTAGTA
AT(2*15) GGCCCGTAAGTCAATTCTTAGTA CTTAAGTGGGGCGGAGTACA
AT(2*15) CTTAAGTGGGGCGGAGTACA GCCCGTAAGTCAATTCTTAGTACG
AT(2*¥15) GCCCGTAAGTCAATTCTTAGTACG CTTAAGTGGGGCGGAGTACA
AT(2*15) CTTAAGTGGGGCGGAGTACAA GGCCCGTAAGTCAATTCTTAGTA
AGA(3*6) AGAAGAAATCGGAGATCTTGACA TACCTTACTCTCTACGCCAGCAC
AGA(3*6) AAGAAATCGGAGATCTTGACAAA TACCTTACTCTCTACGCCAGCAC
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AGA(3*6)

AGAAGAAATCGGAGATCTTGACA

TTACCTTACTCTCTACGCCAGCA

AGA(3*6) AATCGGAGATCTTGACAAAGGA TACCTTACTCTCTACGCCAGCAC
AGA(3*6) AGAAATCGGAGATCTTGACAAAG TACCTTACTCTCTACGCCAGCAC
AG(2*9) AGGGAACTTAGGGAAGGGATTAG GGTCTTCACCTTCTCTCCTCAAT
AG(2*9) AGGGTTTAGGGAACTTAGGGAAG GGTCTTCACCTTCTCTCCTCAAT
AG(2*9) TTAGGGAACTTAGGGAAGGGATT GGTCTTCACCTTCTCTCCTCAAT
AG(2*9) TTTAGGGAACTTAGGGAAGGGAT GGTCTTCACCTTCTCTCCTCAAT
AG(2*9) TAGGGAACTTAGGGAAGGGATTA GGTCTTCACCTTCTCTCCTCAAT
CT(2*9) GGTCTTCACCTTCTCTCCTCAAT AGGGAACTTAGGGAAGGGATTAG
CT(2*9) GGTCTTCACCTTCTCTCCTCAAT AGGGTTTAGGGAACTTAGGGAAG
CT(2*9) GGTCTTCACCTTCTCTCCTCAAT TTAGGGAACTTAGGGAAGGGATT
CT(2*9) GGTCTTCACCTTCTCTCCTCAAT TTTAGGGAACTTAGGGAAGGGAT
CT(2*9) GGTCTTCACCTTCTCTCCTCAAT TAGGGAACTTAGGGAAGGGATTA
GAAGAG(6*4) | AGTATCTCAGGAAACGCAAACAG CATCACTCATACCCAAGGAATGT
GAAGAG(6%4) | AGTATCTCAGGAAACGCAAACAG GTCGCTTTCCTCATCACTCATAC
GAAGAG(6*4) | TGACGAGGAGTATCTCAGGAAAC CATCACTCATACCCAAGGAATGT
GAAGAG(6*4) | GAGTATCGTTGGGATGAAGAAAA AACCACCGATCTTAATTTGGTTT
GAAGAG(6*4) | AGTATCTCAGGAAACGCAAACAG TTTCCTCATCACTCATACCCAAG
CCG(3*5) TTGCTTGTGATACTATCGTGTGC AAAGTGGTCATACTACGGCGAT
CCG(3*5) TTGCTTGTGATACTATCGTGTGC GGGAGAAAGTGGTCATACTACGG
CCG(3*5) TTGCTTGTGATACTATCGTGTGC GTGGAGGGAGAAAGTGGTCATAC
CCG(3*5) CTATCGTGTGCATCAGTTTTGTC AAAGTGGTCATACTACGGCGAT
CCG(3*5) CTATCGTGTGCATCAGTTTTGTC GGGAGAAAGTGGTCATACTACGG
GA(2*6) GGAACTCAGCTGTTCGACCTC CTTCGGTATTCACGTCTGTTCTC
GA(2*6) GGAACTCAGCTGTTCGACCTC CTGTTCTCCTTCTGTACTGGGTG
GA(2*6) GGAACTCAGCTGTTCGACCTC CGTCTGTTCTCCTTCTGTACTGG
GA(2*6) GGAACTCAGCTGTTCGACCT CTTCGGTATTCACGTCTGTTCTC
GA(2*6) GGAACTCAGCTGTTCGACCT CTGTTCTCCTTCTGTACTGGGTG
GA(2*10) CAATAGGTACTGCAGAATTGGCT TCTTCAGGTGAAAAGCTTCATTC
GA(2*10) CAATAGGTACTGCAGAATTGGCT TCGGTGTTAGCTGACCTAAAAAG
GA(2*10) CAATAGGTACTGCAGAATTGGCT CATCTTCAGGTGAAAAGCTTCAT
GA(2*10) CAATATTGAAACTTGGAAAGGGG TCGGTGTTAGCTGACCTAAAAAG
GA(2*10) CGACACAATATTGAAACTTGGAA TCGGTGTTAGCTGACCTAAAAAG
AGG(3*5) TGGCTTCTCACTGCTTACGATAC CATGTTAGAAATTCTTTTCCTTTTCA
AGG(3*5) CGACAATTACAACCCCATCATTA CATGTTAGAAATTCTTTTCCTTTTCA
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AGG(3*5)

CTGGCTTCTCACTGCTTACGATA

CATGTTAGAAATTCTTTTCCTTTTCA

AGG(3*5) TGGCAAAAATAAACAAAGAGACAA | CATGTTAGAAATTCTTTTCCTTTTCA
AGG(3*5) TTGGCAAAAATAAACAAAGAGACA | CATGTTAGAAATTCTTTTCCTTTTCA
TCC(3*5) CATGTTAGAAATTCTTTTCCTTTTCA | TGGCTTCTCACTGCTTACGATAC
TCC(3*5) CATGTTAGAAATTCTTTTCCTTTTCA | CGACAATTACAACCCCATCATTA
TCC(3*5) CATGTTAGAAATTCTTTTCCTTTTCA | CTGGCTTCTCACTGCTTACGATA
TCC(3*5) CATGTTAGAAATTCTTTTCCTTTTCA | TGGCAAAAATAAACAAAGAGACAA
TCC(3*5) CATGTTAGAAATTCTTTTCCTTTTCA | TTGGCAAAAATAAACAAAGAGACA
CT(2*7) CTCTGTGGCCAACCACTAGTAAC CTTCGAAGGGTGAAGACTCAGA
CT(2*7) CTCTGTGGCCAACCACTAGTAAC TTCGAAGGGTGAAGACTCAGA
CT(2*7) AACCACTAGTAACGCCGTCTCTT CTTCGAAGGGTGAAGACTCAGA
CT(2*7) ACCACTAGTAACGCCGTCTCTTA CTTCGAAGGGTGAAGACTCAGA
CT(2*7) AACCACTAGTAACGCCGTCTCTT TTCGAAGGGTGAAGACTCAGA
GGA(3*5) GAAGAATATGGTCTCCTCCTTCG TTTTGTCTCTTCTTCTGAGTCCG
GGA(3*5) CGAAGAATATGGTCTCCTCCTTC TTTTGTCTCTTCTTCTGAGTCCG
GGA(3*5) TCGAAGAATATGGTCTCCTCCTT TTTTGTCTCTTCTTCTGAGTCCG
GGA(3*5) GAAGAATATGGTCTCCTCCTTCG TTGTCTCTTCTTCTGAGTCCGTC
GGA(3*5) CGAAGAATATGGTCTCCTCCTTC TTGTCTCTTCTTCTGAGTCCGTC
TTC(3*6) TGTCTTTACAAGGTTTACGGTGG GAGCTGCTCTGATATAGGGGTG
TTC(3*6) TGTCTTTACAAGGTTTACGGTGG TGAGCTGCTCTGATATAGGGGT
TTC(3*6) GTGGTAGTAACACCGACTCCTCC TTACTCCTCCAGGACCAAGCTAT
TTC(3*6) GTGGTAGTAACACCGACTCCTCC ATTACTCCTCCAGGACCAAGCTA
TTC(3*6) GTGGTAGTAACACCGACTCCTCC CTATTACTCCTCCAGGACCAAGC
GAG(3*5) GATAAGGGAGAAGTTGCTTCTGA GGCAATACCTTTCGTCTCTTCTT
GAG(3*5) GATAAGGGAGAAGTTGCTTCTGA AGATTCCTCTTCTTCCTCCTCCT
GAG(3*5) GATAAGGGAGAAGTTGCTTCTGAG GGCAATACCTTTCGTCTCTTCTT

GAG(3*5)

AGATAAGGGAGAAGTTGCTTCTGA

GGCAATACCTTTCGTCTCTTCTT
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