
Chr17_AsiSI_59204586 
 
Blue lettering indicates the region analyzed (minimum 50nts, maximum 100 nts) 
 
+OHT/PW  
 
 
Clone#1 
 
 
Clone  4    CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  63 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  48   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  107 
 
Query  64   GCCCGGCCAAGAGCG-------------------GTGTGAG-GCGGAGCTGTGAGGCGCA  103 
            ||||||||||||| |                   ||| ||  |||||||||||||||||| 
Sbjct  108  GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  167 
         AsiSI site 
Query  104  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCC  163 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  168  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCC  227 
 
Query  164  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  197 
            |||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  228  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#5 
 
Query  4    GGGCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACCGC  63 
            || ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  50   GGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACCGC  109 
 
Query  64   CCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCAGG  123 
            |||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  110  CCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCAGG  169 
      AsiSI site 
Query  124  CAGGGCTCT-GGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCCAG  182 
            ||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  170  CAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCCAG  229 
 
Query  183  AAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  214 
            |||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  230  AAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#15 
 
Query  25   GGA-CT-CGGGCCGCGCCGCTT-CTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCA  81 
            ||| || ||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  41   GGATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCA  100 
 
Query  82   CGTCACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTG  141 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  101  CGTCACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTG  160 



         AsiSI site 
Query  142  AGGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACC-GGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCT  200 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  161  AGGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCT  220 
Query  201  GCCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  241 
            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  221  GCCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 

 
Clone#21 
 
Query  24   GATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCAC  82 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  42   GATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCAC  101 
 
Query  83   GTCACTCTGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGT  142 
            ||||| | |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  102  GTCAC-C-GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGT  159 
           AsiSI site 
Query  143  GAGGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCC  202 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  160  GAGGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCC  219 
 
Query  203  TGCCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  244 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  220  TGCCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#26 
 
Query  28   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCT-CCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  86 
            |||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  48   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  107 
 
Query  87   GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  146 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  108  GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  167 
         AsiSI site 
Query  147  GGCAGGGCTCT-GGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCC  205 
            ||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  168  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCC  227 
 
Query  206  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  239 
            |||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  228  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#27 
 
Query  25   CCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCAC  83 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  47   CCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCAC  106 
 
Query  84   CGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGC  143 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  107  CGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGC  166 
          AsiSI site 



Query  144  AGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAAAAAACGGGGGCCGAAAACTGGGAACCCCCCCTCCCCC  202 
            |||||||||||||||||||||| | | ||||| ||| | ||  || | || |||| |||  
Sbjct  167  AGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGG-CCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCG  225 
 
Query  203  CCAAAAAGTTTCCTAAAAATTTGCTGGGCGC  232 
            ||| ||||||||||| || |||||||||||| 
Sbjct  226  CCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGC  256 
 
 
Clone#28 
 
Query  25   ATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACG  83 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  43   ATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACG  102 
 
Query  84   TCACTCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGA  143 
            |||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  103  TCAC-CGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGA  161 
        AsiSI site 
Query  144  GGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTG  203 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  162  GGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTG  221 
 
Query  204  CCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  243 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  222  CCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 

 
 
Clone#33 
 
Query  26   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCA-GGAACG  84 
            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| |  ||  
Sbjct  48   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  107 
 
Query  85   GCCGAGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCCATCTCGGAGCTGTGAGGCGCA  144 
            |||  ||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| ||||||||||||||||| 
Sbjct  108  GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  167 
 
Query  145  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCC  204 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  168  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCC  227 
 
Query  205  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  238 
            |||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  228  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 
 
+OHT/PW + ML216  
 
 
Clone#5 
 
Query  1    GATCTC-GGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCAC  59 
            |||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  42   GATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCAC  101 
 
Query  60   GTCACCGCCCGGCCAAGAGTCGGTGGGCGG--GCGCG-GGGTGCGATCGCGGAACTGTGA  119 
            ||||||||||||||||||||  ||||||||  ||||| ||||||||||||||| |||||| 
Sbjct  102  GTCACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGA  161 
        AsiSI site 
Query  120  GGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTG  179 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  162  GGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTG  221 
 
Query  180  CCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  219 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  222  CCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
 
Clone#7 
 
Query  26   GATCTC-GGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCAC  84 
            |||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  42   GATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCAC  101 
 
Query  85   GTCACCGCCCGGCCA-GAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGA  143 
            ||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  102  GTCACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGA  161 
        AsiSI site 
Query  144  GGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTG  203 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  162  GGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTG  221 
 
Query  204  CCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  244 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  222  CCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#8 
 
Query  29   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  88 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  48   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  107 
 
Query  89   GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGAGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGCGGCA  148 
            |||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||  ||| 
Sbjct  108  GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  167 
         AsiSI site 



Query  149  GGTCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGC  208 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  168  GG-CAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGC  227 
 
 
Query  209  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  242 
            |||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  228  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#12 
 
Query  31   GGGCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCC-CCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACCGC  89 
            || ||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  50   GGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACCGC  109 
 
Query  90   CCGGCCAAGAGGGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTG-GGCGCAGG  148 
            ||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||| 
Sbjct  110  CCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCAGG  169 
      AsiSI site 
Query  149  CAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCCAG  208 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  170  CAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCCAG  229 
 
Query  209  AAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  240 
            |||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  230  AAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#13 
 
Query  21   GGA-CT-CGGG-CGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCA  77 
            ||| || |||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  41   GGATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCA  100 
 
Query  78   CGTCACCGCCCGGCCAAGAGTGCTTGGGCGGGCGCG--CGGG-GCGATCGCGGAGCTGTG  137 
            ||||||||||||||||||||||| |||||||  |||  |||| ||||||||||||||||| 
Sbjct  101  CGTCACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTG  160 
         AsiSI site 
Query  138  AGGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCT  197 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  161  AGGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCT  220 
 
Query  198  GCCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  238 
            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  221  GCCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#17 
 
Query  30   CGGG-CGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  88 
            |||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  48   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  107 
 
Query  89   GCCCGGCCAAGAG------------------C-GGTGTGA-GGCGGAGCTGTGAGGCGCA  128 
            |||||||||||||                  | |||| ||  |||||||||||||||||| 
Sbjct  108  GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  167 



           AsiSI site 
Query  129  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCC  188 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  168  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCC  227 
 
Query  189  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  222 
            |||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  228  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 

 
 
Clone#18 
 
Query  26   ATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACG  84 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  43   ATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACG  102 
 
Query  85   TCACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAG  144 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  103  TCACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAG  162 
               AsiSI site 
Query  145  GCTGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTG  204 
            || ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  163  GC-GCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTG  222 
 
Query  205  CCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  243 
            ||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  223  CCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#21 
 
Query  34   GCCGCGACGC-TCCTGGCT-CCC-CCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCC-CGTCACCGTC  89 
            |||||| ||| |||||||| ||| ||||||||||||||||||||||||| |||||||| | 
Sbjct  51   GCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACCGCC  110 
 
Query  90   CGGTCAATAGTGCGTGGGCGGTGGCGCGCGGGTGCTATCGCGGAGCTGTGAGGCGCAGGC  149 
            ||| ||| ||||||||||||| ||||||||||||| |||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  111  CGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCAGGC  170 
              AsiSI site 
Query  150  AGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCCCCTTA  209 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||  | 
Sbjct  171  AGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCCAGA  230 
 
Query  210  AAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGC  235 
            |||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  231  AAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGC  256 
 
 
Clone#24 
 
Query  23   GATCTCCGGGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCT-CCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCC  81 
            |||||||  ||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  42   GATCTCC--GGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCC  99 
 
Query  82   ACGTCACCTGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTG  141 
            |||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  100  ACGTCACC-GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTG  158 



            AsiSI site 
Query  142  TGAGGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCC  201 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  159  TGAGGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCC  218 
 
Query  202  CTGCCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  244 
            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  219  CTGCCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#27 
 
Query  31   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  90 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  48   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  107 
 
Query  91   GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  150 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  108  GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  167 
         AsiSI site 
Query  151  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGAAAAC-TGGCAGCCCCCCTGGCCCCC  209 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||| | || |||||||| ||||| ||| | 
Sbjct  168  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTG-CCCGC  226 
 
Query  210  CAAAAA-TTTCCTAAAAATTTGCTGGGC  236 
            || ||| ||||||| || |||||||||| 
Sbjct  227  CAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGC  254 
 
1 
 
Clone#28 
 
Query  27   GATCT-CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCAC  85 
            ||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  42   GATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCAC  101 
 
Query  86   GTCACCGCCCGGCCAAGAGTGCTTGGGCGGCGGCGCGC--GTGCG-TCGCGGAGCTGTGA  145 
            |||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  102  GTCACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGA  161 
       AsiSI site 
Query  146  GGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCGGGAAAC-TGGGAGGCGCCCTG  204 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| || ||| || ||||||| 
Sbjct  162  GGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTG  221 
 
Query  205  GCCGGCCGAAAGGTTTCTTGAAGTTTGGTGGGGGGGGGCG  244 
             ||| | ||||| || || |||||||| |||| | ||||| 
Sbjct  222  CCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
Clone#31 
 
Query  28   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCT-CCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  86 
            |||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  48   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  107 
 
Query  87   GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  146 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  108  GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  167 
         AsiSI site 



Query  147  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACC-GGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCC  205 
            ||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  168  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGCC  227 
 
Query  206  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  239 
            |||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  228  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#32 
 
Query  20   GGGATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCC  77 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  40   GGGATCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCC  99 
 
Query  78   ACGTCACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGT  137 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  100  ACGTCACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGT  159 
          AsiSI site 
Query  138  AGAGGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCC  196 
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  160  -GAGGCGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCC  219 
 
Query  197  TGCCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  238 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  220  TGCCCGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
Clone#33 
 
Query  25   TCT-CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGT  83 
            ||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  44   TCTCCGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGT  103 
 
Query  84   CACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCG--TGCG-TCGCG-AGCTGTGAGG  143 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||  |||| ||||| |||||||||| 
Sbjct  104  CACCGCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGG  163 
              AsiSI site 
Query  144  CGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACC-GGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCC  202 
            ||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  164  CGCAGGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCC  223 
 
Query  203  CGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  240 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  224  CGCCAGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 
 
 
Clone#34 
 
Query  27   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  86 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  48   CGGGCCGCGCCGCTTCCTGGCTCCCCACCCTGCGCCGGCGGCCGCCCTGGCCACGTCACC  107 
 
Query  87   GCCCGGCCAAGAGTGCTTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  146 
            |||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  108  GCCCGGCCAAGAGTGCGTGGGCGGCGGCGCGCGGGTGCGATCGCGGAGCTGTGAGGCGCA  167 



 
Query  147  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCGAGAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGC  206 
            |||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||| 
Sbjct  168  GGCAGGGCTCTGGGGCACCTAGAGACCGGGGCCG-GAGACGTGGCAGCCGCCCTGCCCGC 227 
Query  207  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGCGCG  240 
            |||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
Sbjct  228  AGAAAGTTTCCTAGAAGTTTGCTGGGCGCGGGCG  261 
 


