Supplementary material 1

Primers designed and used for Amplifluor-like SNP analysis
Forward primer for Frontier/ ICC4958-type allele:
KATU-C22-SNP-F7: GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCCCTATAAATGTCCAAACTTTCT

Forward primer for Yubileiniy/ICC7255-type allele:

KATU-C22-SNP-F8: GAAGGTCGGAGTCAACGGATICCCTATAAACGTACAAACTTITCG
Common Reverse primer

KATU-C22-SNP-R2: AGGTGTCACTATAGTTAAAAAGC

Reverse compliment GCTTTTTAACTATAGTGACACCT

Size of amplicon: 119 bp

Sequence of two Universal probes

Universal probe 1:

5’ ~-FAM-AGCGATGCGTTCGAGCATCGC (T*-BHQ1) GAAGGTGACCAAGTTCATGCT-3’
Universal probe 2:

5’ -VIC-AGGACGCTGAGATGCGTCC (T*-BHQ1) GAAGGTCGGAGTCAACGGATT-3’

Primers designed and used for sequencin
KATU-C22-F5:
KATU-C22-R4: CACCATGAGCAACAGCTACTAG

KATU-C22-R4 (Rev-Com) : FlNGINCONCIICONCHNCCIEN

Size of amplicon: 1,235 bp

Sequence of Reference genes used for g°PCR
CaCAC-F: CATGGACTAGACCACCAATTCA

CaCAC-R: AACAGTGTTGTACCCGCTCTTT

Size of amplicon: 110 bp (Reddy et al., 2016)

CaGAPDH-F: CCAAGGTCAAGATCGGAATCA
CaGAPDH-R: CAAAGCCACTCTAGCAACCAAA
Size of amplicon: 65 bp (Garg et al., 2010)
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Selected annotated SNP in chickpea database.

2103. rs853191221 [Cicer arietinum]
GAATTTGTACCTTCACTACAAGTTC[G/T] TCAAAACACTGCTCAACATTTACTC

Chromosome: Ca4d4:38617150 Gene:L0C101496214 (GeneView) Functional
Consequence: missense Validated: no info

Annotated mRNA sequence from NCBI database, closest to the above fragment with SNP
(with reverse-compliment orientation). Start- and Stop-codons are indicated in green and red,
respectively. The position of annotated SNP is indicated in yellow.

>XM 012715175.1 PREDICTED: Cicer arietinum ras-related
protein RABCl-like (LOC101496214), transcript variant X2,

mRNA
ATAGTAATTTCAGAAAACCAAACGGTTCAGCGGCGCTAGCATACGCCAAGTTTTCTTTGACTTTCCGCAA
CCTTCTACTAAATACTTTACTTCTTAGCTTTTTCTTTTCCTTCTGTTTCCACATTCCACAGAATTGATTC
AACCCAAGTCTTGATTTTCCAAGGAACCGAAGAAAATATCTCTGAGATCCAATCTAAACAAAACAATATC
TGAATGGATGTTACTTCCTCCTCGTCGAGTCACGCCGAATTCGATTACTTATTCAAGCTTCTGTTAATTG
GTGATTCTGGAGTCGGCAAAAGCACGCTGCTTCTCAGATTCACCTCTGATAATTTCGAGGATCTTTCTCC
TACCATCGGTGTAGACTTCAAAGTGAAATATGTTACAATTGGTGGAAAAAAGTTAAAACTTGCTATTTGG
GACACAGCTGGACAAGAAAGGTTTAGAACACTTACCAGTTCATATTATAGAGGTGCACAAGGAATAATTA
TGGTGTACGATGTAACACGGCGGGAAACTTTTACAAATCTATCTGATATATGGGCTAAAGAAATTGACTT
ATACTCAACAAATCAAGACTGTATCAAGATGCTTGTAGGAAACAAAGTTGACAAGGAAAGTGAAAGGGTT
GTTAGCAAAAAGGAAGCGGTGGACTTTGCAAGGCAATATGGATGCCTTTATACTGAATGCAGTGCGAAAA
CCCGAGTAAATGTTGAGCAGTGTTTTGAAGAACTTGTAGTGAAGATTTTGGAGACACCAAGCCTCTTGGC
TGAGGGCTCATCTGGTGTGAAAAAAAACATCTTCAAGCAGAAACCACAAGAGTCTGATGCATCAACTAGT
AGCTGTTGCTCATGG-T TATGATGTATTTAAAGAGCTATCACCTTCCACTTTTCAGTATGATGTTAAG
ACATTTCATTACATGTACCAAAAAACTAATTTCAATTTGTTGCGATCAATCTTTAAAATTTGCCTACTTT
TAATGGTCTCTTTCATTTTA
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Alignment of five isoforms of the CaRabC gene identified in chickpea. Green boxes in the
consensus sequence indicate the binding sites of qPCR primers for expression analysis of CaRabC
gene for all five isoforms combined. The positions of gPCR primer pairs for expression analysis of
CaRabC gene targeting each isoform specifically are shown in grey boxes.

1 i@ 28 3@ 48 5@ 68 Ta 58 kol 188
| + + + + + + + + + |
RabC-1a A
RabC-1b A
RabC-1c A

RabC-2a ATGCTTAGARACTATACCCCATTTGCATTTCATCAT TATTRCTACACAARCACARCACAARRCTTTRCCTTTTCTTTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTGATA
RabC-2ak

CONMSBITEUS s w s ossosnsossssssssessssssssssssssssssssssssssssssssnsssssssisssssnsssnsssnsnsssssssnsasssnnssnssed
181 118 128 138 148 158 168 178 1g@ 198 208
| + + + + + + + + + |

RabC-1a TGGATGTTACTTCCTCCTCGT——-CGACTCACGCCGARTTCCATTACTTATTCARCCTTCTGTTARTTGCTCAT TCTGCAGTCCGCARRAGCACGCTGCT
RabC-1b TGGATTTGAGTAC-——————=——m— ~GAGTCAG-—-GARTTCCATTATTTGTTCAAGT TGT TEATGAT TCEGOACTCTEGAGT TOGCARGAGTAGTCTCCT
RabC-1c TGGATTCCAGTTC—————————— ~GGGGCAGCARGARTTCCACTATTTGTTCAAGTTGT TRATGAT TCCACACTCTEGTCTTCCARARAGTRGTTTTCT
RabC-2a GGAGARTGAGTTCTTCTTCTGGTCARAGCAGCAGTAGCTATCATCTCTCTTTCARCATCTTGTTGATTCGTCATTCTGCTGTTCCARARRAGCAGCT TAART
RabC-2a% RTGGCTTCTTCTTCARRAGTTGCARATARGCTCCTACGATTACTCCTTTRACGTTTTGTTGATTGGTCATTCTGETGTTCGCAAGAGTAGTCTTCT

Consensus  .gQ...atgagTtCttette.......a0. 33, a9...cTacCAttacTe. TTeAAG. T. tTgtToRTTGGECALTCTCQRGTLOGCARAAGAgteT. T
281 218 228 238 248 258 268 278 288 298 38
| + + + + + + + + + |

RabC-1a TCTCAGATTCACCT---———— CTGATAARTTTCGAGGATCTTTCTCCTACCATCGGTGTRGACT TCARAGTGARATATGT TACAART TGCTCCARARRRAGTTA
RabC-1b CCTCTGTTTCACCT===——- CTCATGCTTTCGARCATCTATCCCCARCARTTGETGTTCATTTTARGGTCARATATGTTACTATGGATCCTARRARRGTTG
RabC-1c TCTCAGATTCACCT---——— CCGATGATTTCGARGATCTCTCCCCCACCATTGGTGTTCATTTTARGGTCARATATGTCATGATGLGOGETARARARCTC
RabC-2a TCTTRGCTTCATCT—=————- CTGCTTCTGTTGARGATCTTTCCCCCACTATTGGTCTTCATTTTARGATCARGCT TCTRACAGTAGGTGECARGACGATTG
RabC-2Za%¥ TCTCACCTTCATCAACARCGCTARCTCACTCCACCATCTCTCTCCCACART TGGACTGCATTTCARARTCARGCATTTTACGATTCGTCGTARARGATTG

Consensus tCTcageTTCALCE.... .. Ctgattet. TegRaGATCT. TCeCCeAC. ATYCGGECTECALTTEARgaTeARgeaT. . TtAc. aT. GogtGGtARaRcatTa

381 218 320 338 348 398 360 378 380 398 4088

| . . . . . . . : . [

RabC-1a ARRCTTGCTATTTGGCACACAGCTGGACARGARARCGCT TTAGARCACT TACCAGTTCATAT TATAGAGGTGCACARGGARTARTTATGCTGTACCATGTAA
RabC-1b ARGCTTGCCATTTGGCATACAGCTGGTCAGGAGAGAT TTAGAARCACTARCARGTTCTTAT TRCCGAGGTGCCCARGGGATCATTATGGTTTACCGATGTCA
RabC-1c ARGCTTGCCATTTGGCATACCCCTGGTCAGGAGACGAT TTAGARCACTCACARGTTCGTACTATCGAGCAGCACARGGARTCATCATGCTTTATCGATGTAA
RabC-2a ARRCTAARCTATTTGGCACACTCCTGGGCAGCARAGGT TCAGRACACTAARCTAGTTCTTACTATAGAGCAGCACAARGGAATCATTCTCGTTTATCATGTAA
RabC-23% ARGCTTACTATTTGGCACACAGCTGCACARCAGARGETTTGCAARCAGTGATATCCTCTTATTACAGAGCTGCACATGCAARTCATTCTTGTCTATGATGTAA
Consensus |ARCCTtaCtATTTELCACACAGCTGE . CAgGAQRGTTtaGRACACT . AcaaGtTCtTAtTAtaCACCHECaCAaCGaATeATteT. CTETALGATGT AR

481 418 420 438 448 458 468 478 4808 498 Sea

| . . . . . . . . . [

RabC-1a CACCGCGGGRARCTTTTACAARRTCTATCTCATATATCGGCTRARAGAAART TCACT TATACTCAACARATCAAGACTCTATCAARGATGCTTGTAGCARACARA
RabC-1b CTCCGCGAGATACATTTACARRTCTCTCTCARGTATGCGCTARGGARATAGACCTCTAT TCARCARATCAGGACTCCATCARGATGCTTCT TGCCARACAR
RabC-1c CACCGAGAGRARCATTTACAARRTCTCTCTCARGTATCGGCARAGGAARTAGACCTTTATTCAARCARATCAAGACTCCGTCAAGATGCTTGT TCCARACARA
RabC-2a CAARCARGAGATACCTTTACAARRCTTATCACGAGGTGTCCTCCARAGARGTGCAARCTTTATTCAARCTAARTCAGAART TCTETGRAGATGCTARGT TCCARATAA
RabC-2a% CRCCGCCAGAGACATTTACAARRTCTGGTGCCAATATGCACCARAGAGATTCGACTTTATTCCACTAARTARTCATTCCATCARARTTCTTGTTGCCAATAR
Consensus CacCgeGaGA.ACATTTACARALET, to. GaagTaTGG. CeRRatAaaT, GaacTETALTCAACYAATeA. gAtTCoaTeRRGATCTETYCCaRAALAA

5e1 S18 528 538 S4@ 558 =10 578 See 598 €08

| + + + + + + + + + [

RabC-1a AGCTTCRCARGGARRGTCARRGGGT TGT TRGCARRARGGARCCCGTECACT TTCCARGECAATATGCATGCCTTTATACTCARTCCACTCCGARRACCCCA
RabC-1b AGTGGATARGGAGAGTCATAGRGT TGTGACARAGARAGAGGGARTACGACT TTGCARGGGAATATGETTGCCTATTTACTGARTCCAGTCCTHARACTCGH
RabC-1c AGTAGATARGGAGGGTCGATAGAGT TGTGACAARGARAGR CLLARTCLACT TCCLTAGGGAATATGGTTGCCTCTTTATTCARTGCAGTGCTARRACTCCA
RabC-2a AGTTGATAGAGACTCTCRARGGGT TGTCAGCACACARCACEET T TRCCTCTAGCCARRGAGTTTGGATGTTTGTTTTTTGARTCCAGTGCCARRACTCGA
RabC-2a% GGTGGATARGCARAGTGARARGACCTGTARGCARRGARGAGGETATLLLTCT CLCACACCARCATAGATGCTTGTTCCT TCAGTCTAGTGCCARRACTAGA
Consensus alGT.GAtAaglA, agTGRaAGaGtTGTgAgeAaagRatRgGgtaTgboteT . GLasaggRataTgbaTGetTgTt, tTGAaATGCAGTGCCARRACYeGA

681 £618 6208 638 640 658 658 678 688 698 Taa

| . . . + . . . . . [

RabC-1a |[CTARATGTTGACCAGTCTTTTGARGARCTTGTAGTCARGATTTIGCACACACCAACCCTCTTGCCTGAGGCCTCATCTGGTGTGARARARARCATCTTCA
RabC-1b |[CTTAACGTACARCARTGCTTTGAAGAGCTTGTTTTGARCGGTTTTGCACACACCTACCCTCTTAGCCCAGCCRTCTARRCCCETCARAARCARCATTTTTA
RabC-1c GTAARATGTGCAGCARTGCTTTGARGAGCTTGTTTTCARGACTCT TEATRCACCTAGCCTCT TAG CTGAGGCCTCTAAGGGAGTAARRAARATAARCATTTTTA
RabC-2a GRARATCTAGACARGTGTTTCGARGARCT TCCACTARRGATRAT CEARCTTCCTACTCT TT TCEARGARGGATCARCATCAGTCARARGGARTATTTTAR
RabC-2a% GRARATGTTCARCAGTGCT TTRARGATCTCACAT TAARGATAT TAGAGGTACCAAGTTTCCGOCARARGEGETCCCTAGARGTGARGAGACARARGCAAR
Consensus GaafAtGT.cA. cAgTGeTT+gARGA. CTtgoatTaRARGatatTgGA. gtaCCtAGteT. . ttgCaaghgtt. TC. a. 9. aGTgRARAAg. aA. Attttan

71 718 728 738 748 750753

I + + + + +
RabC-1a AGCAGARACCACARCGAGTCTGATGCATCARCTAGTAGCTCTTCCTCATGGTGA
RabC-1b AGGACAARGCCACCCCAGTCTGATGCAGCCACARGTGLTTGTTGCTAA
RabC-1c AGGACAAGCCACCTCAGTCTGATGCATCCACAGETCGTTCTTCCTGA
RabC-2a AGCARARRACAGGARCCTCAAGCATCACARGATGCTGGTTGTTGCTCTTAR

RabC-2a% AR-ARGCGCATATACCG--AGACATCGCARAGAGCTGCTTCCTCTTCTTARG

Consensus Ag.RaaagCa...ac...a.geatlacaaa. aghTgGtTCETGeTetta. ...
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The fragment of genomic DNA, chromosome 4, retrieved from chickpea database matching
the sequence LOC101496214 from the Supplementary 2 above. Start- and Stop-codons are
indicated in green and in red, respectively. Exons are shown in Capital letters and introns are by
letters in normal case. Primers used for sequencing are highlighted in pink. Primers used for
Amplifluor-like SNP analysis (as shown in the Supplementary material 1) are highlighted in blue.
Annotated and used SNPs are shown in yellow, in Capital and in normal case letters, respectively.
The identified 11 SNP are shown in Bold in squired brackets.

>Ca4d: 38,622,857 - 38,615,990 (reverse-complement)

ATAGTAATTTCAGAAAACCAAACGGTTCAGCGGCGCTAGCATACGCCAAGTTTTCTTTGA
CTTTCCGCAACCTTCTACTAAATACTTTACTTCTTAGCTTTTTCTTTTCCTTCTGTTTCC
ACATTCCACAGAATTGATTCAACCCAAGTCTTGATTTTCCAAGGAACCGAAGAAAATATC
TCTGAGATCCAATCTAAACAAAACAATATCTGAATGGATGTTACTTCCTCCTCGTCGAGT
CACGCCGAATTCGATTACTTATTCAAGCTTCTGTTAATTGGTGATTCTGGAGTCGGCAAA
AGCACGCTGCTTCTCAGATTCACCTCTGATAATTTCGAGGATCTTTCTCCTACCATCggt
tacttcactttactccctaaactaattcctcatttccattttcattttgectttttttat
ttattttatttctatacccaattacacttttcacgtcttaattagcgtgagtgecgtgegt
ttattgtaattctcaacagttgtttgtagtaaattttcatttgtttttaaaaatctaaaa
aaattaacatttaaattatgaaatactaaaataaaaagacttaaaaaatgatataacatt
cttaataagttaaataactttttttttttactacaaattaaaaaacataaaaacatgaac
tttcecctctaagaacggagagggaaaaaaaagagcgagagtgagatgaagacggaggcgce
ataatctactgcagaagctccatcgaagaaccgagaagtgtagcgtggggtgtcccatac
tagatcgctgtcttaacggcggtataccatgcaaatcagtaacggaactcgtcgccgaaa
gcggaagcggcaaaacccaaatctgtctccaactcgtcecctcectececgctcagettceccacect
cccacggcggcctatcatcatcatcactctacatacacaccgaattcectttteccatcece
gccgcctaaaacaactctcceccecgcecattttcatttcatcectcatteccgaacttcecteggetect
ccgatccctgtgaccgtgttttecteccgtggegttcattcagecgacgaattegtecgatyg
caatgccggaaatcgagtttttccttacttactggaaggctagattgttgecctgtgagag
tgattgttgttgattctattgctgctttgtttaggtctgattttgagaactctagtttgg
atcttagaaaaaggtcgtcgctgtttttcaagatttcgggtggattgaagtcgttggegg
agaggtttgggttggctgtgctggttactaatcaggttgttgattttattggtgaggatg
aaggtttgaataatggaatgaggattgggaattttagtgagttgtattcctcgggtcgaa
gggtttgtcctgcgttaggtctttcatgggcaaattgtgttaactctaggttcectttttat
ccatggatgacgaatatgaggagggtggtggtagggtaactaaaatgagaagacttagtg
ttgtttttgctcctcatttgcctcaatgttcttcteggtttgtcatcaccacagaaggtyg
ttttcggtgtggagatgcataaaggaaatgtatgaattattgttattatgtatttatttc
ctgatattttcaagagggaaatatatgtatgtattaccatggtaagtgctgtacagaaat
taaaatagaatcaatggaagaggagaattggtttttgagcaacatcagttgtagacatgg
taatggagaagatattgaattttggagacataaatggatcgagtccaaacctttgatgga
ggaatttcccaagttgtactccttgtatcattaaaaatggtagtgtggccttattgggac
attagaattcagaacagttgacttggggtcttggaggtggaattctatattatgctcaag
agatacaattgcggatgttggaatcaattctatcggaggtcagaccagatttaattgatt
gagatagctggagttggtctctggaaagcaccactggtttttctgttaactecgtgttata
aggtattactctccaaagttctggttgctgaaactgataacaccagtttgcgagcgttga
aaattttgtggcagaatgatgtcctataaaaaattcatattttcggacagaggttgctgce
ccttgagacttccaactcgcgatgagttggttaaacaagcagttttattagatagccata
gctctgcttgtgtgctttgttttcaacaggaagaaacctgccagcacctgttttactegt
gtggcagcatattgttagtctggaaggagattttagaatggatgggtgcctceccttgggta
gtgaaagttgtggtgcccaacactttttagaattcagtaatttgtttgtagggaggaaaa
acaagaaggttattaacttgatgtgggttgctactccttggtgctcttggagaatgataa
atgacattttatttaatggaggggtacttgatttgtccaagttggtcaacaatattaaga
cattatcttggatatggtttattaatagagcagtaaaaaacactccttatgtattttcca
ttaggttttcgacccccattgecttgtttgacttgtaggtaatacctatattgtaatgggt
tagagtaccccttatactctttttaatgccattttgcttattaaaaaaaaccacgtgcecc
tctcatgtttgtgtttttttattttatttttaatttactaatatccactctggacatgtyg
agaaggatgtcaaaattgcgcaattgaaaaattagggggtcaaaagtgcaattaagtctt
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tccttttatgaaaaaatttactttcccecgtttetttttattagaaaaaattagttctactt
attagttgttttggaatttctagttacattaagcattctcccggectcatttataaaaaa
attcaggaatttgttggacagacttgaataaatggatttaattatcattcttaatagtgg
ttaaaatgtaaatggtgattgggtgggtcaataaaatgtaaaggtatatttgaaattgtt
tattaataaaatgtatttattggttttgcaaacaatcttataaaaccggtatatagaaac
cgaggaaatattattcctgcaatttggttttaagattggatgagatgttcgtggtttctce
aatgtagttgtatttgaggaatgtcgatgtagatgatttttattttttcctttttttaga
acacttgtctgagttgtctgacacgtattattagggttttgtacgagtgacaatgtctat
tgcaatatctgtcagacacgtctaaactcagtagtgtagctgcttcatggttaaggactt
tttgttcttgttcacagaaggacccttgagacgtgtagtgacttttgaggcttgaccagce
aggtttcatttggttcagggtattcatatatgatcaaactagtaacattcaagattgcag
ggatgtaggcaaaaagtgggatccaaattcactgttgtactgtaatgtaactacataaag
tagtatataatcttgatcattaatttgaaatcagacagtttggattacacattcactaaa
tcaactttaaataatttatgccactgatttatattagccgatcgaaatttgtaactacgt
cacttagtttagggaatctgatcttttgaaaaagtgatgtgaaattccactatgcgtcat
tagtaattttctagtatttcttgttgtatcacatgtacttctttttacctagtgtactct
ttcattatttatatgtaatgatttcaagctctctcattttgtcaaaaaaaaaaaagcttc
tctctcatagtatgtgttaggaaaaattaaagaatcagaatagtggttgttgaatcatta
tccatcttatacctataaatgtaaacaaaatttatatttcattggggaaggccttgataa
cacctttccttggtgtaagaagtcatatgaaatgtgatggtttatgtgtggttcatgata
ctctttttatagtacctgtcactcaattataggttaaagtataactttcttcatttgttt
gcattgactcttttaaacttattacataatgcaGGTGTAGACTTCAAAGTGAAATATGTT
ACAATTGGTGGAAAAAAGTTAAAACTTGCTATTTGGGACAcaggtaatgtgacatatgct
gatttattttattggaaagtcaaaattctgttatttttccgtcattatgggattctttte
tattctgcattcttcatattcatctaatgttttcaaaattctatagtatttaaggtgtgg
aacttcttcctattattataaacctgtatgctgcatattgagtgtggaagtgctagaget
ctcatttacttcactgttttgtgatataattgcaatgtatgccataccaacttaaatttt
caaaatttagtttttggattttctctgtcggcgattatcgattaacatatctttggatga
tgtctaagatttaacaacagaatttagcaaactccacaatgttgtttaaaatcagaatat
gcaaaatagactatatattcatgtcaaaggactgagtaaactttagtttgcacttagtgt
cattatcggaatgtttatacatttatattgtgttgagttcaacagaagattgaaagtttc
ctgtgtaaatttaacaaaacatattgcatagtatgatgttttagttgctatgtgctgtat
aaagcatttcttatagacagagatgaacaacttgtcttggtataataattcacttctcett
ttttacaaatttacatgactaaaattttgaagaagtttgttcaaccatatctgcaataag
ttagttacaaattttgtattttctcttcgtgCAGCTGGACAAGAAAGGTTTAGAACACTT
ACCAGTTCATATTATAGAGGTGCACAAGGAATAATTATGGgtatgcteccttgatttacte
catttgttagctatgtttcctgcttgctatcccatgaatatgatgatgtactttgttttt
cttcttaatttgtatgaattctatcatgtttttgagacttaccggttcatattatagagg
tgcacaaggaataattatgggtatgctccttgatttactcaatttgttagctatgctect
tgatttactccatttgttggctatatttcctgcttgctatcccatgaatatgatgatgta
ctttgtttttcttcctaatttgtttgaattttatcatgtgtttgagctgtaaatcatgcea
acatggctatgcgtatagttcataatttatattataaacctatcattgaatctgggttat
gaacacagTGTACGATGTAACACGGCGGGAAACTTTTACAAATCTATCTGATATATGGGC
TAAAGAAATTGACTTATA SRR ACHEIAGARE ~ T GCT TGTAGGAAACAA
AGTTGACAaggtacaccgtttacgaatttgcatgtgcaataccttcactcgaccaaaaat
ttgtgctttaagttttaattcactgattcagtaaaaaattgcttgtgaatatagtttgcet
tattcatattttAGGAAAGTGAAAGGGTTGTTAGCAAAAAGGAAGCGGTGGACTTTGCAA
GGCAATATGGATGCCTTTATACTGAATGCAGTGCGAAAACCCGAGTAAATGTTGAGCAGT
GTTTTGA[A/C]GAACTTGTAGTGAaggtacaaattcaactctccecccat[t/e]tcctcaaatggag
aaaaataaataaagaattaaatatattt[t/altcgtecctataaalt/clgt[c/alcaaactttec[t/glattt
ta[g/alttcttacaaaaaatttcttcaalt/alctttcgectttcacatal[t/altttctgttaccaattt
taattcttgetttttaactatagtgacacctgttal[g/alatggaagtccatgtggtttttttt
attatgtgtttttgcagagacg[t/altaaaatattattaacttaac[g/alatttaaccatttaatc
tttagttaatatttaatctttgttaatttatctatagccacaaattaaacctattacaaa
ccttaatatcaaataaatcctgacccttagggtctgttttggagggaaatactttgaagg
gctaatcctatattttaatatatatttgatattttaaatttttttgaaagagcaaacatg
ataaatgagcatataatatcatgttcttttaaaatcatgttcttttaatttaaaaaaaaa
atatcatataatatcatgttcttttaatttaaaaaaaaaatatcatataatatcatgttc
ttttaatttttttttaaaaatcaaatatatataaaaatataaatttaaccctccaaagcc
ttctcctccaaaaccccecccaaaaaccaaactaacttgaagcaaaagataagattaaaatt
ggttttgctacccctatccaagcaccatttttcecttttatttatttgcattaagtacaatt



cagagcaccttgagaaaatgaaagtactgattcaattttggattccttttgttatttccA
GATTTTGGAGACACCAAGCCTCTTGGCTGAGGGCTCATCTGGTGTGAAAAAAAACATCTT
CAAGCAGAAACCACAAGAGTCTGATGCATCAA NGOG CCHIEE T T2 T G
ATGTATTTAAAGAGCTATCACCTTCCACTTTTCAGTATGATGTTAAGACATTTCATTACA
TGTACCAAAAAACTAATTTCAATTTGTTGCGATCAATCTTTAAAATTTGCCTACTTTTAA
TGGTCTCTTTCATTTTATGCTTTGATGGGTGAGATTTACATAGTAGAAGAAATTTAAAAT
GAAAGATGTCTCTAAAGAATCAGAACAA



