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PVKW010018149.1 : AAGTGTTCTACATCCTTAGCCATCAGGGAAATGCAAATTAAAACCACTTGGAGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-GGTTAAGGCGTTTACCTGCAAAGCCAAAGGACC-------CAGGTTCAATTCCCCAGGACCCACA-TTAG-CCAGATACACAA---AGGGGCA-CACACATCTGGTGTTG-GTTTG 

PVKW010058697.1 : GCACACTTTTTGCACAAGCATGAGACTCACCCACATAAAAAGCTGAGCAAGGGGGCTGGAGAGATGACTTAGC-GGTTAAGGCATTTGTCTGCAAAGCCAAAGGATC-------GTGGTTTGATTCTCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAT---GGTGGTG-CATGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010011564.1 : GAGAGTCTTTTATCAAATTAAGCAATTTGTGATCATTAATAAAGAAAATAAGGGGCTGGAGAGATAGCTTAGT-GGTTAAGGCACTTGCCTGCAAAGCTAAATGACC-------CAGGTTTGACTCTCCAAGACCCACG-AAAG-CCAGATGCACAA---GGGGATC-CATGCATATGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010023918.1 : GCTTATGAGGCCCTGGGTTCAATCACTAGCACTGCAAATAAATAAATAACAAGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGATGTTTGCCTGCAAAGCCAAAGAACC-------CAGGTTCGACTCCCCAAGACCCATG-TAAG-GCAGATGCACAA---GGGGGCG-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010006669.1 : TGACGCAAGGGTGCAATGCCGTACTTGCCCACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGCTGGAAGGATGGCTTAGC-AGTTAAGGTTTTTGTCTACAAAGCCAAAGGACT-------CAGGTTCGATTCCCCAGGACCCACG-TTAG-CCAGATGCATAA---GGGGGCA-CACATATCTGGAGTTT-TTTTG 

PVKW010023091.1 : CAGAGTTACAAGTCAGCCTTGGCTAGAGAACCTGTCTCAAAAAAGAGGGGGAGGGCTGGAGAAGTGGCTTAGC-GGTTAAGGCATTTGCCTGCAAAGCCATAGGACC-------CCAGTTCAATTCTCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAA----GGGACA-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010088154.1 : TTGAAATGTTGACATGCATTAAATCTTACTGAGCTTTAAAAACTGGTTTCTGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGT-GGTTAAGGCCTTTGCCTGCAAAGCCAAAGGGTC-------CTGGTTCGGCTCTCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAA---GGGGGCA-CATACATTTGGAGTTC-ACTTG 

PVKW010001793.1 : ATCCTTCCTTTCACATTAGTTAGACATGTCACATAAAAAGCCATTTGTTCTGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-GGTTCAGGCATTTGCCTGCAAAGCCAAAGGACC-------TCGGTTCGATTCCCTAGGACCCATG-TAAG-CCAGATGCACAA---TGTGACG-CATACATCTGGAGATC-GTTTG 

PVKW010002836.1 : GGATGCTAGAACATTTTAAAAATACTGATACCATATTTAATACCCAGGTCTTGGGCTGGAGGGATGGCTTAGT-GGTCAAGGCACTTGCCTGCAAAGCCAAAGGACC-------CAGGTTTGTTTCCCCAGGACCCACA-TAGG-CCAGATGCACAA---GGTGGCA-CATGCTTCTAGAATTC-ATTTG 

PVKW010031242.1 : CTGGCTACATCTGAATGCATGATCAATATTTAAACAAAAAAAAAATAGTATGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-TGTTAAGGCATTTGCCTGCAAAGCCAAAGGACC-------TAGGTTCGATTCCCCAGGGCCCACG-TAAG-CCAGATGCACAA---GGTGGCA-CATGCGTCTCGAGTTT-GTTTG 

PVKW010050583.1 : TTTGAGGCCAGCACGGTCTGCATGAGACCCTGGTTCAAAAAGGGTGTGTGGGGGACTGGCTAGATGGCTTAGC-GGTTAACATGTTTGCCTGCAAAGCCCAAGGACG-------CAGGTTCAAGTCCCCAGGACCCACG-TAAA-CCAGATGCACAA---AGTGGCA-CATGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010050583.1 : AAAATAAAAAAGTTTTAAATGTGTTAAAAAAAAAAAAGATGTGTGTGTCGAGGGGCTGCAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGGTACTTGCTGGCAGGGCCAAGGGACC-------CAGGTTCAATTCCCCAGTACCCAGA-AAAAGCCAGAGGCTCAA---GGTGGTG-CATGCAGCTGGAATTT-TTTTC 

PVKW010073914.1 : CTAGACTGAGACTCTGCCTCCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGGAGGGGAGGTGCTGGGGAGATGGCTTAGT-GGTTCAGAAGCTTGCCTACAAAGCCAAAGGACC-------CAGATTCGATTCCCCAAGACTCATG-TAAA-CCAGATACACAA---AGTGGCA-CATGTATATGGAGTCC-ATTTG 

PVKW010013956.1 : CCTACCTCAAAAAAAACAACAAAAAAAATTAATTAATTAAAAAATATTTTAGGGGCTGGAGAGATGGTTTAAC-ATTTAAGGCGCTAGCCTGAAAAGCTAAAGGACC-------CAGGTTCGATTCCCCAGGGCCCACA-TAAG-AAAGACACACAA---GGTAATA-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010025768.1 : GACCCTACCTCGCAAAACCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACTATAGTTCCGGGTCTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGATGCTTGCCTGTGAAGCCAAAGAATC-------CAGGTTCAATTCCCCAGTACCCACG-TAAG-CCAAGTGTCTAA---------------------GAGTTT-GTTTG 

PVKW010026383.1 : AAAAAAAAAAAAAAGCCAGTCTGTTTGGCTTGCCTCAAAAATATAATATTGGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-TGTTAAAGCGTTTGCCTGCAAAGCCAAAGGATC-------CTGGTTCAATTCTCCAGGACCCATG-TAAG-CCAAATGCACAAGGGGGGGGCA-CATGCTTCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010010549.1 : GTGTGCGCCACCACGCCCGGCAACTAAAAATATTTTTGAAAAGGAAAAAAGGAGACTGGAGAAATGGCTTAGC-AGTTAAGGCACTTGCCTGTGAAGCCTAAGGACC-------CAGGTTCAAATCCCCAGTACCCACA-TAAG-GCAGATGCACAA---AGTGGTA-CATGTGTCTGGAGTTT-ATTTG 

PVKW010013613.1 : TTTGCATATATTGGATCATATTGTGTTTGAATGGTCTTAAAAAGTGCTGTTTAGGCTGGAGAGATGGCTTAAC-TGTTAAGGCACATACCTGTGAAGCCTAAGGACC-------CTGGTTTGATTCTCCAGGTCCCACG-TAAG-ACAGATGCACAT---GATGGCG-CAAGCGTCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010005190.1 : TAGAGTAAGACCCTACCTCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGAGTTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGGCGCATTCCTGCAAAGCCTAAGGACC-------CCAGTTCAAATCTCCAGGTCCCACG-TAAG-CCAGATGTAAAT---GGTGGCG-CATGCGTCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010000952.1 : AATACAACATAAATAAAATACAATAAAGTTCTCAATAAAAATTACCAATCTGGGGCCGGAGAGATGGCTTAGC-CATTAAGGTTCTTGCCTGCAAAGCCAAAGTACC-------CAGGTTCAATTCCCCAGGGCCCACATAAAG-CCAGATGCACAA---AGTAGAG-CATGTATCTGGAGTTT-GTTTT 

PVKW010049569.1 : AAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAATAAATCAATCTGTGGGGTTGGAAATAAGGCTCAGTGGGTAAAGGCATCTGATTGCAAAGCCTTCTGACC-------CAGGTTCAATTCCCCAGTACCCATGTAAAG-CCAGATGTTCAA---AGTGGCA-CCTGCATCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010038325.1 : TAGAGGGGTCTTCAGTAACTGTGAAAATTTATGTGCATGAAAATGAATGGAGGGGCTGGAGGGATGGCTTAGC-AGTTAAGGCATTTGCCTGCAAAGTCAAAGGATC-------CCAGTTTGGTTCTCCAGGACCCACA-TAAG-CCAGATGCACAA---GAGGGTG-CATGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010020003.1 : AGTGAGACCCTACCTTGGGGAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGATAAGAAGCGGGCTGGAGAGATGGCTTAGT-GGTTAAGGCATTTGCCTGCAAAGCCAAAGGATC-------CCAGTTAGATTCTCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAC---AGGGGCA-CATGCATCTAGAGTTT-AATTG 

PVKW010010655.1 : GGGTGAAGTGGCAGTAGGTTAGCTGCCTGTGCTCAAAAAAATCATATACCTGGGGTTGGAGAGAT-GCTTAGC-ATTTAAGGCATTTGCCTACAAAGCCAAAGGATC-------CTGGTTCGACTCTCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATACACAA---GGGGGCG-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010000554.1 : TGAGAGAAAAAACTAATGGCAAGTATTTTAATTTTGTGAAAAATGAAAAATCGGGCTGGAGAGATAGCTTAGC-AGTTAAGGCGCTTGCCTGCAAAGCCAAAGGAAC-------TCAGTTCCATTTCCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAA---GATGGCA-CATGCA-CTGGAATTT-GTTTA 

PVKW010029039.1 : AATTGAAGATATATGCAGATGGTTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGAAGTGGGACTTGAGAAATGGCTTAGC-TCTTAAGGCTTTTGCCTGCAAAGCCAAAGGATT-------CCAGTTCGAATCTCCAAGACCCACG-TAAA-CCAGATGCACAA----GGGGAA-CATGCATCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010001221.1 : GAAAATAGGGATATACGCTTACAGCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATTTCAGGGCTGGAGAAATGGCTTAGC-GGTTAAGGTGTTTGCCTGCGAAGCTAAAGGATC-------ACGGTTTGATTCTCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAA----GGGGCA-CATGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010000122.1 : ATCTCTGTGTTGCCAAACTTATCATATTAAATAATTGTTTAAGAATATATCAGGGCTGGAGAAATGGCTTAGC-GGTTAAGGAATTTGCCTGCGAAGCCAAAGGATC-------CCGGTTCAATTCTCCAGGACTCACA-TAAG-CCAGATGCACAA----GGGACA-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010035281.1 : CCCTGGATCTAGAGAACAGTCAATAATGAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACAGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-AGATAAGGCACATGCCTATGAAGCCTAAAGACC-------CACGTTTGATTCTCCAGGTCCCATG-TAAG-CCAGATGCACAT---GGTGGCG-CATGCGTCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010020074.1 : AGACCTTGATTCCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACCAGAGCTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGGTGTTTGCCTGCAAAGCCTAAAGACC-------TTGGTTCTATTCCCAAGGACCCATG-TAAG-CCAGATGCACAA---GGTGGTA-CATGCATCTGGAGTTA-ATTTG 

PVKW010008333.1 : CCACTTAGTTATCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACAGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-GGAGAAGGCGCTTGCCTGTGAAGCCCGAGGACC-------CAGGTTCAATTTTCCAGGTCCCATG-TAAG-CCAGATGCACAT---GGTGGCGCCATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010031120.1 : CCAGTCAGTCTAGCCCAATTGGCCAATGAAAGACCATTTCAAAAAAGGTGGAGGGTCGGAGAAATGGCTTAGT-GGTTAAGGCACTTGCCTGCAAAGCCAAAGGACC-------CAGGTTCGATTCCCCAGGATCTATGTCAAG-CCAACTGCACAT---GGTGGCA-CAGGCATGCGGAGTTT-GTCTG 

PVKW010047270.1 : ACAAGTCATGGAAGGAAATGGGAAAGTATGACTCATCATAAAGAAGAAAACAGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGGCGCATGCCTACAAAGCCTAAGGACT-------CAGGTTTGACTCTCCAGGTCCCACA-TAAA-CCAGATGCATAA---GGTGGCA-CATGTGTGTGGTTC---ATTTG 

PVKW010002061.1 : TGTAGATTCAAGTCAAGTTCCTCAAATTAATTCTGGAAAGAAATTAAAATCCGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGGAGTTTGCCTGAGAAGCCTAAGGATC-------CTGGTTTGATTCTCCATGTCCCACA-TAAG-CCAGATGCATAA---GGGGGCG-CACGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010024529.1 : AACAGTAGCTTATGTGATGTTGGTTTTATTATCTATAAAGAATATAAATGTAGGGCTGGAGAGATTGTTTAGT-GGTTAAGGCACATGCCTGTGAAGCCTAAGAATC-------CAGGTTTGATTCCCCAGGTCCCAAG-TAAA-CCAGATGCACAT---GGTGGCA-CATGCATCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010231330.1 : TGGTTATTCTCTATGTGGATATAAATCTTTACTTGATAAAAAACAAAATTCTGGGCTGGAGAGATAGCTTAGT-GGTTAAAGCGCTTGCTTGCAAAGCCAAAGGACC-------TCAGTTTGATTCCCCAGGACCCAAG-TAAG-CCAGATGCACAA---GGTAATG-CATGCATCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010002707.1 : ACATTGTCTGGCATTCAGAAAATGAGGAAGTAAGTGATAAAGAGTTGAAACAGGGCTAGAGAGATGGCTTAGT-CGTTAAGGCGCATGCCTGTGAAGCCTATGGACC-------CAGATTCGATTCTCCAGGTCCCACG-TAAG-CCAGATGCACAT---GGTGGCA-CATGCACCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010011630.1 : CTAAGGGGAAAATTCATAGACCTATATGCCTTCATTACAAAGACAGAGAGAGGGGCTGGAGAAATGTCTTAGT-GGTTAAGGCACTTACCTGCAAAGTCAAAGGACC-------ACAGTTGAATTCCCCAGAACCCACA-TAAG-CCAGATGCACAA---AGTGGCA-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010018865.1 : ATTATCTATAGTTATTTATCTAATCTATTGTAGAGAAAAAACTAGCTTTCCGGGACTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGGCGTTTGCCTGCAAAGCTAAAGGATC-------CTGGTTCGAGTCTCCAAGACCCATG-TCAG-CCAGATGCACAA---GGGGGTG-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010051746.1 : CGAGACTCTACTTCAAAACAAAAACAAACAAACAAAAAACCCCAACAAAACAGGGCTGGAGAAATGGCTTAGT-GGTTAAGGCATTTGCCTGCAAAGCCAAAGGACC-------CAGGTTCAATTCCCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAA----GGGACA-CATACATCTGGAATTC-ATTTG 

PVKW010022936.1 : AAGAAGACTGGATGAAGACAAATGGAGTGCAGCTCATAAGAAGCTAACTTTGGGGCTGGAGAGCTGGCTTAGT-GGTTAAGCTGTTTGCTTGCAAAGCCAAAGGACC-------CAGGTTCGATTCTCCAGGACCCATG-TAAG-CCAGATGCACAA---GGGGGCG-CATGCATCTGGAGTTT-GGTTG 

PVKW010000819.1 : GCACTATTCATACATGATGCCTTAATTTGTTACTTAGAAATAGTAACATTGGGGGCTGGAGAGATTGCTTAGA-GGTTAAGGTGCTTGCCTGCAAAGCCAAAGGACC-------CAGGTTCGATTCCTCAGGACCCATG-TTAG-CCAGACACACAA---GGGGGTG-CATTCATCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010000194.1 : CCAAATAGGGTAGGAGAGAAGCTGGCTGTAGTTAAATTAAAACACAACTGTCGGACTGGAGAGATTGCTTAGC-ACTTAAGGAGTTTGCCTGCAAAGCCAAAGGATC-------CAAGTTCGATTCCCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAA---GGGGGCA-CATGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010005084.1 : CCCCATCTCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGAAGAAGAAGAAGAAGAGAAATGGGCTGGAGAGATGTCTTAGA-AGTTAAGGTGTTTGCCTG-AAAGCCAAAGGACC-------TTGGTTCAATTCCCCAGGACCCAAG-CAAG-CCAGATGCACAA---GGTGGCA-CATGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010008387.1 : CAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGATCCTATGTCAAGAAATCAAGAAAAAGGGCTGGAGAGATGGCTTGGC-GG-TTAGGCGTTTGTCTGCAAAACTGAAGGACC-------CTGGTTCAATTCTCCAGGACCCACG-TTAG-CCAGATGCACAA---GGTGGCA-CATGTGTCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010012896.1 : AATAGGTCAGCTGGGTCTATAGTGATTCCATATGTATTAAATATGTCCATAAGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-GGTTAAAGCACATGCCTGAGAAGCCTAAGGACC-------CCAGTTCAAATCACCAGGTCCCACA-TAAG-TTAGATGCACTT---GGTGGCA-CATGCATCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010045377.1 : GAAAGAAGGAATGGTTTATTTCTGCTTACATTTCAAAGGGATATAGTCTTTTGGGCTGGAGAGATGGCTTGGT-GGTTAAGGCACATGCCTGCAAAGCCTAAGGACC-------CAAGTTCGATTCTCCAGGTCCCATG-TAAG-CCAGATGCATAA---GGTGGCA-CATGGGTCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010014442.1 : TATGTGTGGACATGTGCCTGCATGCACAGATGCATTAAAAATATCTATGCAGGGTTTGGAGAGATGGCTTAGT-GGTTAAGGCACTTGCCTGTGAAGCCTAAGGACC-------CAAGTTTGATTCCCCAGAACCCACG-TAAG-CCTGTTGCACAA---GGGGGCA-CATGTGTCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010007115.1 : GTGAAATCTTACCAAACACTGAAGTCTATTCATTACAAAAAAAGCCAAAGCAGGGCTGGGAAAATGGCTTAGT-GGTTAAGGCACTTGCCTGTGAAGCCTAAGGACT-------CCAGTTCAATTCCCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATACATAAG-GGGGGGCG-TTTGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010001231.1 : ACAAACTCACAGAGATAAAGCAATATACTATTGAATAAAGAATTGGTCACTTGGGCTGGAGAGATAGCTTAGT-GGTTAAGTTGCATGCCTGAGAAGCCTAAGGGCC--------CAGGTTAATTATCCAGGTCCCATG-TAAG-CCAGATACTCAT---GGTGGCA-CATGCATCTGGAGTCA-GCTTA 

PVKW010024912.1 : CAAGATTTTTTTTAAATAAATTTTTTATTGATTTATAAAGAATTGGGTTTCAGGGCTGGAGAGATGGCTTAGT-GGTTAAGGTAATTGCCTGCAAAACGAAAGGATC-------TTGGTTTGATTCCCCAGGACCCACA-TAAG-CCAGATGCACAA---GGGGGCG-CATGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010080842.1 : ATGAAACTTGACAGAAGTTTCTAAGTAAGTCACCGTAAAGGTTGGGATAGTGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGGCGCTTGTCTGCAAAGCCAAAGGACC-------TCGGTTCGATTCCCCAGGACCCACA-TAAG-CCCGATGCACAAGGTGGTAGAAGCATGCATCTGGGGTTC-GTTTG 

PVKW010001481.1 : AAAAAAAAAAAACCTTTGAGTAAATGGGCTTCTTAGCATGTCAAAAGATCTCCAGTATGAGAGATGGTGTAGC-GGTTAAGGCACATGCCTGCGAAGCCTAAGGACC-------CTGGTTTGATTCTCCAGGTTCCACG-AAAG-CCAGATGCACAA---GGGGGCA-CACACATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010007034.1 : AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATCAAAAAGGAAGGTGTGGGCTGGAGGGATGGCTTAGC-GGTTAAGGTGTTTGCCTGCAAAGCCAAAGGACC-------CAGGTTCGATTCTCCATGACCCATG-TTAG-CCAGATGCACAA---GGGGGCG-GATGCACCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010067608.1 : GAAGGGCACAACTCTTCCTTCCAGAAAAATCACAATTAAAAATGCAGGAGCGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGT-GGTTAAGGCACTTGCCTGCAAAGCCAAAGGACC-------TCGGTTCAATTCCGAAGGACCCATG-TAAG-CCAAATATACAA----GATGGG-CATGTATCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010006998.1 : ATCTAAGTACCCCTGGGGTTTTAAAAGTAAAAACAGGAATCTAGTTATTTGTGGGCTGAAGGGATAGCTTAGC-AGTTAAGGCATTTGTCTGAAAAGCCAAAGGACC-------CAGGTTCCATTCCCCAGGACTCACG-TTAG-CCAGATGCACAA---GGTGGTG-CATGTGTCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010013375.1 : AAAGATGTCTAGGCCTACAACTAGAATGCCCTCTCTAAAAGATTAAGAGTGAGGGCTGGAGGGATGGCTTAGC-AATTAAGGCACTTGCCTGCAAAGCCAAAGGACC-------CAGGTTCAATTTCCCAGAACCCACA-CAAG-CTAGATGCACAT---GGTGGTG-CATGTATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010004173.1 : TTTAGGAACATTGAAAAAAATCAAGAAAAAAATAAAATTAAAAAAAAAACTCGGGCTGGAGGGATGGCTTCGT-GATTAAAGCACTTGCCTGCAAAGCCAAAGGACC-------CAGGTTCAATTCCCTAGGACCCACA-TTAG-CCAGATGCACAA---GGTGGCT-CATGCATTTGGAGTTC-CTTTG 

PVKW010014283.1 : AAAATGCTGAGTATGGGCTGGAGAGATGGTTCAGCTGTTCAAAGTACTTCCTGGGCTGAAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGGCGCATGCCTGCAAAGCCTAACAACC-------CCAGTTCAATTCTCCAGGTCCCATG-TAAG-CCAGATGTATAT---GGTGGCA-CATGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010043299.1 : TTCTTTCTCTCATAAAAAATAAAATATTTTTCTTAACAGAGAGCTATGTAGGGGGCTGGAGAGATGGCTTATC-AGTTAAGACGTATGCCTGTGAAGCCTAAGGACT-------CCAGTTTGATTCTCTAGGTCCCACG-TAAG-CCAGATGCACAT---GGTGACA-CACGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010012254.1 : ACTAAATCATTTAGTACCTGTAACCCCAAAAGTCTAGAAATATCTTCTCTAGGGGCTAGACAGATGGCATGGC-GGTTAATGTGCATGCCTGCGAAGCCTAAGGACC-------CAGCTTTGACTCTCCA-GTCCCACG-TAAG-CCAGATGCACAA---GGTGGCA-CATGCATCAGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010054989.1 : AGTTTTTCTGAAGGGGAAAAAGAGAAGAAAAGCATTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGGCCAGAATACTTAGC-GGTTAAGGCGTTTGCCTGCAAAGCCAAAGGACC-------TAGGTTCAGTTCCCCAGGACCCATG-TTAG-CCAGATGCACAA---GGTGGCA-CATGCATCTGGAGGTT-GTTTG 

PVKW010004521.1 : GAGACACTCCTCTCAAGTAACAGGCAGAGAAGCAAAAAGGACAATACCATGGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGGCGTTTGCCTATAAAGCCAAAGGATC-------CCAGTTTGATTCTCCAGAACACACG-TAAG-CC-------------GGAGGCA-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010003692.1 : TCACAGCACTCTGAGGTCACACTTCTGATGGTAGATGAAGACTTGGCAGAGGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGGCGTTTGCCTGCAAAGCCAAAGAATC-------CTAGTTTGATTCTCCAGGACCCATG-TAAG-CCAGGTGCACAA----GGAGCA-AGTGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010002943.1 : CTGGACTAGAATGAAACTCTATCTTTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-GGATAAAGCGTTTGCCTGCAAAGCCAAAGGATC-------TGGGTTCGATTCTCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACACA--GGGGGCT-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010013613.1 : ACCATGAACTTTCACTGCAGCCTTTGAACTGAACACAGAACATGCACACCATGGGCTGGAGGGATGGCTTAGC-AGTTAAGGTGTTTGCCCGCAAAGCCAAAGGATC-------CAGGTTCAATTCCCCAGGACCCACG-GTAG-CCAGATGCACTA---GGGGGTG-CATGCATCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010013544.1 : CTTCCAGGGAGTGAGTGAAGTGGCTTGGACTCAAAAGCTGACCTGGGGTGTGGTGGAGGAGGGATGGCTTAAC-AGTTAAGGTGCTTGCCTGCAAAGCCAAAGGATG-------CAGGTTCGATTCCCCAGGACCCACA-TTAG-CCAGATGCATAA---GGGAGTG-CACGCGTCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010063232.1 : AAGTGTTCTACATCCTTAGCCATCAAGGAAATGCAAATTAAAACTACTTCAAGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAAGGCACCTGCCTCCTAAGCCTAAGAACG-------CCGGTTCCAATCTCCAGGTCCCACGTTTAG-CCAGATGCAAAG-----TGGCG-CAAGGGCACAATGCAG-CACTT 

PVKW010025532.1 : GTTGAAGGGGACCTGACAGAGGGGCACTGGGCAGATAAAAAGCTGAGGCTTGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-CGTTAAGGCACATGCCTGCTAAGCCTAAGGACC-------CCGGTTTAATTCTCCAGTACCCATG-TAAG-CCAGATGCACAA---GGGGGCG-CATACATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010022125.1 : TTGCCAGCCCCTGCTTTTCTCATACAAACAAATGTATCAAAATAAAATTTGGGGGCTGGGGAAATTGCTTAGT-AGTTAAGACATTTGCCTGGGAAGCCCAAGGACC-------CCGGTTCAATTCCCTAGGACCCACA-TAAG-CCAGATGTGCAA---GGAGGAA-CATGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010065175.1 : ACAGGAAACAAACCACAATTCATTATATGCATAGATACAAAACATGAGACCAGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-GGTTAA-GCGTTTGCCTGTGAAGCCTAAGGACCCCGGTTCAAGGCTCAATTCCCCAGGACCCAAG-TAAG-CCAGATGCACAA---GGTAGCA-CATGCATCTGAAGTTTTGTTTG 

PVKW010007708.1 : CAGTTTCAATAGCATGCTGGTAGATGCCTTTAAGAAACACAAGAAGAGGGGGGTGCTGGAGAGATGGCTTAGT-GGTTAA-GCGCTTGCCTGTGAAGCCTAAGGATCCAGGTTCGAGGCTCAATTCCCCAGTACCCACG-TAAG-CCAGATACACAA---GGTGGTG-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010001231.1 : ATCCTCAGCACCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGAAAGAAAGAAAGAAGAGGGCTGGGGAGATGGCTTAGC-GGTTAA-ACGCTTGCCTATGGAGCCTAAGGACCCCGGTTCGAGGCTCGATTCTCCAGGACCCACG-TCAG-CCAGATGCACAA---GGGGGTG-CACGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010015404.1 : AATACCTGAGACAAAAGACTGTCAGAAATACCCAACCTAGAAGAAATGTTAGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-GGTTAA-GGGTTTGCCTGTGAAGTTTAAGGACACCACTTCAAGGCTCGATTCCCCAGGACCCATG-TAAG-CCAGATGCACAA---AGAGGCG-CATGCATCTGGAGTCC-GTTTG 



PVKW010016885.1 : AGGAGGAGAGGGACTCTGGCTCTAAAGACCGCTTTACAAGAAAGCCACCCTGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-GGTTAA-GCGCTTGCCTGTGAAGCCTAAGGACCATGGTTCAAGGCTCAATTCTCGAGTACCCACA-TAAG-CCAGATGCATAA---GGGGGCA-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010009295.1 : GGAGGAGCAAAACCACTTGTACCCGTGGCCAGGAAGTAAAAGAGAGGAAGAGGGCCTGGAGAGATGGGTTGGC-GGTTAA-GCGCTTGCCTGTGAAGCCTAAGGACCCTGGTTCGAGGCTCGATTCCCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAT---GGTGGCA-CATGCGTCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010012833.1 : CTTTCCCCCACCCTCCCCTGTTCCAGGGGACAGCACTCAAAAGCTAACCCCAGGGCTGGAGAGATGGCTTTGC-GGTTAA-ACGCTTGCCTATGAAGCCTATGGACCCCGGTTCGAGGCTCGATTCTCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAA---GGGGGTG-CATGCATCTGGAGTTT-GTTTG 

PVKW010018747.1 : TATTATTTTCTGTGGTTGGTTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGATCCTGGGGCTGGAGAGATGGCTTAGC-AGTTAA-GTGCTTGTCTGTGAAGCCTGAGGACCCCGGTTCGAGGCTCGATTCCCCAGTACCCACG-TAAG-CCAGGTGCACAT---GGTGGCA-CATGCATCTGGAGTTC-ATTTG 

PVKW010002061.1 : CTAGTAATGCTGATAGTTCAACCAATATTTCCTGGGTAAAGAATAAATCAGAAGGCTGGAGAGATGGCTTAGT-GGTTAA-GTGCTTTCCTATGAAGCCTAAGGACCCCGGTTCGAGGCTCAATTCCTCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAT---GGTGGTG-CATGCATCTGGAGCTT-GTTTG 

PVKW010007115.1 : AGAATTTCTTTCCCACAAGTTAATATCTTATGCTACAAAATTCAAGATTTCTGGGCTGGAGAGATGGCTTAGT-GGTTAA-ACGCTTGCCTGTGAAGCCTAAGGACCCTAGTTCAAGGCTCTATTCTCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGCACAA---GGGGGCA-TATGCATCTGGAGTTC-GTTTG 

PVKW010003375.1 : ACCTTGAAAAATCAAAAACAACAAACAAACAAATAACAAAACAAAATACTTGGGCCTAGAGAGATGGCTTAGC-GGTTAA-GCACTTGCCTGTGAAGCCTAAGGACCACAGTTTGAGGCTTGATTCCCCAGGACCCACG-TAAG-CCAGATGTACAA---AGTGGCG-CATACATCTGGAGTTC-ATTTA 

                                       a  aa   aa   a aaAaAaa  a      GGGCTGGAGAGATGGCTTAGc gGTTAAgGcgcTTGCCTGcaAAGCCaAAGGAcC       cagGTTcgATTCcCCAGGaCCCAcg TAAG CCAGATGCACAa   gGtGGca CATGCATCTGGAGTTc gTTTG 

                                                                                                                                                                                  

                         200         *       220         *       240         *       260         *       280         *       300         *       320         *       340          

PVKW010018149.1 : TAGTGGCTGGAGG--CCCTGGTGCGCTCGCTCTCTCTCTCTCTCTCTCCCTCCCTCTTTCTCTGTCAAATAAATAAATAAATACTTTGAGATTCCATCTCACTCTTGTCAGAATGGCTACCATCAAGAAAACAAATGACAATAAATGTTGGCGAGGATA 

PVKW010058697.1 : CAGTGCCTGGAGG--CTCTGGTGCGCCCATTCTCTCCCTCACTCTCTCTTTGCCCCCTTCTCTCTCTCAAATAAATAAATAAATTTTAAAAAAATTTTTGGGCAAGGCCACACAAACCTGTACTCCTACTCCTGTGGTGGGTAGAAACAGAATAGCTTC 

PVKW010011564.1 : CAGTGGGTGGAGG--CCCTGGTGTGCCCATTCTCTCCCTCTTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCAACTAAATAAAAAAAAAAGAATGTTTGGAGAGATGGTTCAGTGGTTAAGGCACTTGCCCAGAAAGCCTAACAATCTAAGTTCAATTCCCG-AGT 

PVKW010023918.1 : CAGTGGCTGGAGGGATCCTGCCACACCCATTCTCTCTCTACCTGCCTATTTCTGTACCTTTGTCTCTCTCTCTCAAATAAATAAATAAAAATAAAATATTTTTAAAAATAAATAAATCTACCACAGTCAGAAGACAGAAACAGGAGTATTTTAAATTCC 

PVKW010006669.1 : CAGTGGTTGGAGG--CCCTGGCATGCCCATTCTCTCTCTTTCTCCCTCTTCTTTCTGTCAAATAAATAAATAAATGTTAAAATAAAAAAGAACAAGCTGGAGAGATGGCTCAGCAGTTAAGGCGCTTGCCTGTAAAGCCAAACAACCCGGATTCGATTC 

PVKW010023091.1 : CATTGGCTACAGG--CCCTGGCATGTCCATTCTCTCTCTGTCTGCCTCTCTTCTATCTCTCTCTGCTTGCAAATAAATAAATAAATAAATAAATTAATTAATTAATTAATTTAAAAAAAGAGGGGGAGCGGCGGCTGGACAGATGGCTCAGTGATTAAA 

PVKW010088154.1 : CAGTGTCTGGAGG--CCCTGGCGCACCCATTCTCTTTCTCTCTCCCTCTTTCTCTCTCTCAAATAAATAAAATATTAAAAATGGGTTTAAAAAGATTTTAAAAACTGGTTTCTGGTGGTACCCACCTTTAATCCTAGCACTGGAGAGGCAGAGGTCGGA 

PVKW010001793.1 : CAGTGGCTGGAGA--CCCTGGTATGCCCATTCTCTCTCTCTCTCTCTGCCTCTTTCCCTCTCTCACTGTCTCAAATAAATAAATAAATAAATAATTTTTTAAAAAGTAATTCATTCTGGAGCACAGTCAGGTTTTCACACATGAAGTTGGTTGGAAGCC 

PVKW010002836.1 : CAATAGCTAAAGA--CCCTGACACACCCATTCTCTCTCTCTCTCCCCTTCCCTCCCTCTCTCTCTCTCTCTCAAATAAATAAAATAAAAATTAAATTATTTTTAAAAAAAAACAACCTAGGTCTGCTTGGGCTAGAGTGAGATTGTACCTTGAAAAACC 

PVKW010031242.1 : CAGTGGCTGGAGG--CTCTGGTGCACCCATTCTCTCTCTGTCTGTCTCTCTTTCTCTCTGCTTCTTTTTCTCTCTCAAATAATAAATACATTTTTAAAATAACTTTAACCCCCCCCCCAGAAAAACAGTCAATTAAGCAGGGCGTGGTGGTGCACGCCT 

PVKW010050583.1 : CAATGGTTGGATG--CCCTGGCGTGCCCATTCTCTTTCAGTCTGCCTCTTTCTCTCTCAAATAAATAAATAAAATAAAATAAAAAAGTTTTAAATGTGTTAAAAAAAAAAAAGATGTGTGTGTCGAGGGGCTGCAGAGATGGCTTAGCAGTTAAGGTAC 

PVKW010050583.1 : CAGTGGCTAGAAG--CCCTGGTGCACCCATTCTCTCTCTCTCTCTCTTCTACCTTTTTCTCTCTCAAATGAATAAATAAATGAAATATTTTTTCCTAGAAATGATTTCACTGAAAACTTCAGTAAATTAGTCTAACTTAAAAAGAAGGAATGCCGG--- 

PVKW010073914.1 : CAGTGGCTAAAGG-—CCCTGGCCTGCCCATTCTCTCTCTCTCTCTCAAATAAAATAAATAAATAAAAATATTTTTAAAATAAAAATAAGCTGGGCATGGTGGCGCACGCCTTTAATCCCAGCACTCAGGAGGCAGAGGTAGGAGGATCTCCATAA---- 

PVKW010013956.1 : AAGCAGCTAGAAG—-CTCTAGCTCACCCATTCTCTCTTTTTCTCTGCCTCTCTCGCTCTCAAATTAAAAAATAAATAGCTAAAACCAGCCAGGCGTGGTAGGGCTCACCTTTAATCCCAGCACTCTGGAGGCAGAGGCAAAGGCAAAGGCAAA------ 

PVKW010025768.1 : CAGTGGCTAGGGG-—CCCTGGCATATCCAATCTCTCTTTCTCTATCTGCCTCTCTCTCTCTCTCTCTCGAATAAAAAATAAAATAAAATAAAATAAAACTATAGTTGCCGGGCGTGGTGGCGCACGCCTTTATTCCCAGCACTTGGGAGGCAGACG--- 

PVKW010026383.1 : CAGTGGCTGGAGG--TCCTAATGTGCCCATTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTCTCTCTCTGCCTCTTTCCTCCCTCTCAAATTAATATGTAAAATATATTTAAAATTTTTTAAATAAAATAAAATATTGTTTATTTCATAAATTATGATATGATTGTG 

PVKW010010549.1 : TAGTGGCTAGAGG--CCCTGGGTTGCCCATTCTCTCTCTCTGTGCCTCTTCCCCCCACTCTTTCAAATAAATAAATTAAATATTAAAAAAAAAAAAGCCGGGCGTGGTGGCACACACCTTTAATCCCAGCACTCAGGAGGCAGAGGTA-AGAGGATCGC 

PVKW010013613.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGTGCACCCATTCTCACTCATTCACTCTCCCCCTTTCTCTGTCTCTAATAAATAAATAAATAAATAAAATAAAATCTTTTTTTTTTAAGTGCTGTTTGCAGGGCATGGTGGCACATGCCTTTAATCCTAGCACTCGGGAG 

PVKW010005190.1 : TAGTGGCTAGAGA--CCCTGGCACACCCATTCTCACTCTCCCTCTCTCTGCCTCAAATAAGTAAACAAATAAAAATCTTTACAAAACAAAAAAAAGTACCACCAAGAATCAGGGGGAGGTGGTTCATATCTGTAATTACAGAATGCAGTAGGGTAAGGC 

PVKW010000952.1 : CAGTGACTAGAGG--CCCTGGCTCACCCAGTCTATCTCCCTCCCCCCTCAAGTAAATGAGTAAATAAAATATTTAAAAAAAATAATTTGGCCATGGTGTGGTGGTGTACTCCTTTAATCCCAGCACCTGGAAGACAAGAGTTAAGAGGATCTCTGTGAG 

PVKW010049569.1 : CAGTGGCAAGAAG--CCCTGGGATACCTACCAGCCCCCTGTCTCTCACACACACATATAAATTAATAATTTTCTAATAGGCCTATAAAGAAGAAACTTTTTCCTCATCCCAGAAATAATCTAGGTAGAGAATTCCTTCCTGAGCCGGGCATGGTGGTAC 

PVKW010038325.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGATGCACCCATTCTCTCTCTCTCTCTGGCTCTTTCTCTTTCTCAAATAAATAAGTAAATAATATTTTTTAAAAAATGAATGGAAACTAGCAGCCAACATCCCTGCTAAGAGGTACTCTTGACTCCTGTGTTAGAGCAGTT 

PVKW010020003.1 : TAGTGGCTGGAGG--CCCTAGTGTGCCTATTATCTCTCTGTCTATCTCCTCTCTATCTCTCTCTCTCTCTGCTTGCAAATAAATAAATAAAATTAAAAAAAAAAAAAGATAAGGAGCACAATAGCTAGCCAGGCATGAAGGTCCATGCCTTTAATCCTA 

PVKW010010655.1 : CATTGACTGGAAG--CCCTGGCGTGCCCATGCTCTTTCTCTTTCTCTCTCTCTCCCCCACTTTCTCTCTCTCAAATACATAAATTTAATATTTTTTTAAAAAAATCATACACATACACACACACCTTTAGTGTGTGTGGCTGTCTCTCACTGTGACTGC 

PVKW010000554.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGCATGTCCATTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCACACACACACACACACACACACACACTGCCTTTTTCCCTCTCTCAAATAAATAAAAATAAAATATTTTTTTAAAAAAAAAGAAAAATGAAAAATCTAGAGATT 

PVKW010029039.1 : CAGTGGCTAGAGG—-CCCTGGCATGCCCATTCTCTCTCTGTCTTCCTCTCTTCTATCTCTCTCTCTCTGCAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATGTAATTATAATAATAGGGCTGGGGAGATGG--- 

PVKW010001221.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGCGTCCCCATTCTCTCTGTCTGCTTCTCTTCTATCTCTCTCTCTCTCTCTCTGCTTGCAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATGTCAGAGTTTCTTTAAAAAAAATGTTCATGCACAATT 

PVKW010000122.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGCATGCCCATTCTCTCTCTGTCTGCCTCTCTTCTATCTCTCTCTCTGCTTGCAAATAAATAATTAAAAAAAAGAACATATCATATGTTGAAGCTTATGAGTGTAATAGTCTGCAAAAAAATAACTTAAAAATATATCTG 

PVKW010035281.1 : CAGTAGCTGGAGG--CTCTGGCGTGCCCATTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTCGCCCCTTCTCTCTGTCTCTATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAAATAAGATAAGATAAAATAATAATACTCCTGGCCCATATTGCCC 

PVKW010020074.1 : CAGTGGCTAGAGG--CTTAGGTGTGCCCATTCTCTCTCTCTCTACCTCTTTCTCTCTTGCTCTCATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAAATAGAAAAAACAAAAGAAACATCTAATACTTAATCAATAGCAAGTACTTC 

PVKW010008333.1 : CAGTGGCTAGAGG--CCCTGGCATGCCCATTCTCCCTCTCTCTCCCTCTCTCTGTCTCTAATAAATAAATAAATAAAAAGAAAATCTAAAAAAAAAAAACCTCACAAATAAGATGTCACACACACACAAAACAGAACCATAGTGCCAAGAAATGCCAAA 

PVKW010031120.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGCACACCCATTCTTTTTCTATCTGCCTCTCTCTTTCTCTCTCTCTCACTCTCTCTCAAATAAATAAATAAATATGGTTGTTGTTTTTTTTTTTTAAAGATGGAGGCACTCCTAAGAAACCTTACCTGAGGCTGTCCTCT 

PVKW010047270.1 : CAGTGGATAGAAG--CCTTGGCATGCCCACTCTCATTCTCTCTCTCTCCCTCTCTCTGTCTCTAATAAGTAAATAAATAAAAATAAAATCTTTAAAAAGAAGAAGAAGAAAACAGACCAATAAATGACAGATATTTCAGAATTAATCAACAAGAACACT 

PVKW010002061.1 : CAGGGGCTAGAGG--CCCTGGCACACCCATTCTCACTCTCCCTCTCTCTCTCTTTCCCTCTGACTCTCTTTAATAAATAAATAAATAAAAATAAAATCTTTAAAAAAAAAAGTGGTGCCATCACACCTGGCCCTGAACCTTTAAAAAAAAAAAGAAAGA 

PVKW010024529.1 : CAGTGGCTAGAGG--CCCTGGCATGCCCATTCTCCTCTC-TCTCTCTCTCGCTCCCTCTCTCTGTCTCAAATAAATAAATAAATAATATAAAAAAGAATACAAAGGTAAATGAATAGCATAAATCCAACAAGTTAAAATCTAAACAAATACCTTTATGA 

PVKW010231330.1 : CAGTGTCTGGAGG--ACCTGGCGTGCCCATTCTCTCTCTCTCCCTCTCTTTCTCTCTTCCTCTGCCTCATTCTCTCTCAAATAAACAAAAATAAAATATTAAAAAACCACAAAATTCCATCAAACTTTACTTCAATGGATCCCTTATGTGGAGGCAAAA 

PVKW010002707.1 : CAGTGGCTAGAGG--CCCTGGTGTGCCCATTCTCTCTTTCTCTCTCTATCTCTCCCTCTCTCTGTCTCTAATAAATAAATAAGTAAAAAGAAAATCTTTTTAAAAAAAGAGTTGAAGCAGAGGAGTTGGCAACACTATAGTATTTGTACATAAACAGAT 

PVKW010011630.1 : CAGTGGTAGGAGG-CTCTTGGCATTCCCATTCTCTCATTATTTCTACCTCTATCTGCCCCTCTCTCTCTCATATAAGTAAATAAAAAATATTTTTAAAAAACCAAAGACAGAGAGTTCCCAAATTAATAACCTGACTGTCTACCTAAAGGCACTGGAAA 

PVKW010018865.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGTGCGCCCATTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTATATATATATATATATATATATATATATATCAAATAAATAAAATATATTTTTTAAAAAATCTAGCTTTTCCATCACTGGCCTATGGTTAAGACT 

PVKW010051746.1 : CTGTGGCTAGAAG--CCCTGGAACGCCCATTCTCTGTCTGTCTCTCTTCTACCTCTCTATCTCTGCTTGCAAATAAATTAAAAAAAAATTAAAAACAAAACAAAACAAAAATACTCCAGACGTATGCTCCATTTTACGTGTCTGGCTTTATGTGGCTAC 

PVKW010022936.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGCGTGTCCATTCTTTATCTGTCTGGCTCTTTCCTATCTCTCTCTCTCTCTCTGCTTGCAAATTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGAAAAGCTAACTTTGCTTTTGGAGGCGTGCCAGCGCCTGCTGGGCCATCTGTATA 

PVKW010000819.1 : CAGTGGCTGGATG--CCCTGGCACCCCCATTCTCTCTTGTTCTCTCTCTCTCTCCCTTTTTCTCTGTTAAATAAATAAATGAAAAAGAAACAGTAACATTAAGTCAATTGTGGTGGTGTAGGCCTGCAAACCCAGCACTAGGGAGGTTTTAAAAGGAGC 

PVKW010000194.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGTGTACCCATTCTCTCCCTTCCTCCCTCTCTCTCTCTCTTTCTCTCTCTGCCTCTTTCTCTGTCTCTCAAATAAATAAATAAATACAACTATTTTATTGCCTAACAACTCCTCTAAATTTTGGCTGTCCACCTGCGTGT 

PVKW010005084.1 : CAGTGGCTGGAGG--TTCTGGCATGCCCATTCTCTTCCCCCCCTCTTTCTCTCTCTCTCTGCCTCTTTCTCTCTCCCTCTCTCTCAAATAAATAAATAGAATTTAAAATTTTTTTAAAAAATAACCCCCAAATAGAATAATGTGGAAAGTGATTGAAGA 

PVKW010008387.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCTTGGTGCACCCATTTCTCCCTCTCCTTCTCTTTCTTTCTCACTCTCTCTGCCTCTTTCTCTCTTTCTCAAATAAATAAAATATATTTTTTTAAAAAAGAAGAAGAAATCAAGAACAAGATGTAAGTCACTGAGAGCACTTAT 

PVKW010012896.1 : CAGTGGCTAGAGG--CCCTGGCATGCCCATTCTCACTCTCTCTCTCTCTTTCTCTCTTTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTAACAAATAAATAAATAAATAAAAATTTTTAAAAATCTGAATATGTCCATGACAGGATCCAATGTGCTTTCCTTCCTAGGG 

PVKW010045377.1 : CAGTGGCTAGAGG--CCCTGGCACACCCATTCTCACTTTCTATCTCTCTCTCCTTCTCTCCGTCTCAAATAAATAAATAAATTAATTAATTAATTTAAAAAAATCTTGAAAAGGTTATTGTCAAAGGGATACAGTCTGTCATGTTGGGGTAGTCATGCA 

PVKW010014442.1 : CAGTGCCTTGAGA--TCCTGGAGAACCCATTCTCTTTTTCTTTCTGCTTCTTTCTCTCTCTCTGTCTCTCTCCCATTCTATCAAATAAATAATAAAATATTTTAATAAAAAAATCTGTGTAGTAATGCCTTGCCTGCCTAGACCCTTGCTATAACTGAT 

PVKW010007115.1 : CAGTGACTGGAGG—-CCCTGTCGTACCCATTCTCTCTTTCTCTCTATCTGCCTCTCTCTCTCAAATAAATAAATAAATAAAATTTTTAAAACAAACAAACAAAAAAAGCCAAAGCATTTACAACAACCTACACATGGCACCAAATGACCATGACTGG-- 

PVKW010001231.1 : CAGTGGTTAGAGG--CTCTGGCATGCCCATTCCCTCTTTCTCTCTCTCTCTCCCTCTCTCTGTCTCTAATAAATAAATAAAAACAAAATCTTTTAAAAAATTAAAAAAGAATTTGTCACTGTTAAAATCAAAAGAAAATCAAAGAGTTCCTTAGAATTA 

PVKW010024912.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCTTGGTGCGCCCATTCTCTCTTTCTCTGTCTCTCACTCTGCCTCTTTCCCTCTCTCAAATCAATAAATAAAAATAAAATATTTAAAAAAAGAATTGGGTTTCATTATGGTGTTTTCATACGAATAATTTTGTTTCCTTTTCTC 

PVKW010080842.1 : TAGTGGCTGGAAG--CCCTGGCGCACCAATTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTCTCTCCCTCCCTCTCTCAAATAAATAAGAATAAAAATATTTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGGTTGGGATAGT 

PVKW010001481.1 : TAGTGGCTAGAGG--CCCTGGTGCACCCATTCTCACTCTCACTCTCTCTCTTTCCCCTCTCTGTCTCTAATAAATAAGTAAAAATAAATCTTTTAAAAAAAATCTCCAGTATGAAGCTGGGTTTTTCCTGCCCACATACTGACCAGGCCCAGCCCTGTT 

PVKW010007034.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGAGTGCCCATTCTCTCTCCCTCGTTCTCTGTCAAATAAATAAATAAAAATAAAATATTTTTAAAAAGGAAGGTGTTCTTACTGCCCCTACTTTATAGATGAGGAAAGTGAGATAGAGGGACAGAGGTTAAGAGATTTCA 

PVKW010067608.1 : CAGTGGCTGGAAG--CCCTGGCATTCCCATTCTCTCTCTCTCTCTGCTTAACTCTCTCAAATAGATAAATAAAAATAAAAATTAAAAATTTTAAAAAATGCAGGAGGAATGAGAGAAATTATGCTCAAAGAGCCAGTAGCGATGTGTGGAATTTAAAGA 

PVKW010006998.1 : TAGTGGCTGGAGG--TCCTGGCACGCCCATTATTTCTCTCCCTCTTTCTCTCTGTCAAATAAATTAATTAAATTAAATATTAAGAGAATACTAGTTGTTTTGTTTGCTATGTATTTAACTTCACTCAGTTTGCACATGTGGACAGAGCCTTAATCTAAG 

PVKW010013375.1 : CAATGGCTTGAGG--CCCTGGAGTGCCCATCCTTTATCTCTCTGTGTCTCTTTCTCTCTGTCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGAGTGAAGCCTGTCTTGTCCATAGGATTTCTCAGGCCCTGGGATGGCTGTCCACACTCATGTGTACCA 

PVKW010004173.1 : CAGTGGCTAGAGG--CCCTGGCACACCCATTCTCTCGCCGCTCTTTCCCTCTTTCTCTCTGTCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACTTAGTTACATATAACACAGATGTTTTGTCCTAGTCTGTTTAGAATTTGGATTTTGGTGCATCTGTCATATA 

PVKW010014283.1 : CGGCTGCTAGAGG--CCCTGGCGTGCCCATTCTCACTCTTTCTCTCTCCCTCTATCTCAAATAAATGAATGAATAAATAAATAAATGTGCTTCCTGCAAAAGCACAAAGGTCAAATGGGGTCTGAGACCACCAAGTTGACTCCCTACACCCATGTCCGT 

PVKW010043299.1 : CAACGGCTAGAGG--CCCTGGCGCGCCCATTCTCACACACTCTTTCACTCTCTGTCTCTAATAAATAAACTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGAGCTATGTAGAGAGTAAGCAGAGAGACAAGGCACAGAAATCAGAGCCTTTTCTGGGTTATTCTT 

PVKW010012254.1 : CAGTGGCTAGAGG--CCCTGGCGTGCCCATTCTCTCTCTCTTTCTCTCTCTGTCTCAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATATCTTAAAAAAAAAGAAAAACCAAAACAAAAAGCCATAAAAAAATATCTTCTCTAATACTTTTGTTTTACTAAAA 

PVKW010054989.1 : CAATGGCTGAAGG--CTCTGGCGTGCCCATTCTCTCTCATTCTTTCACTCTATAAATAAATAAATAAATAAAAATAAAAATAAAAAGGCCAGAATAGTTGTTTTAGTCCAGTCACAGCAAATATCATCCACTGCTCTCAGATGTCAAAACTTTTGTGCA 

PVKW010004521.1 : CAATGGCTGAAGG--CTCTGGTGTGCCCATTCTCTCTCTCTCTCTTTAATAAATAAATAAATAAATAAATAAATAAAATATATTTAAAAAAAGAAAGGACAACACCCGAAGTATTCCTTTAACCACTGTATATGTGCACACAGGGTGCACACACACATG 

PVKW010003692.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGCTGTGCCCATTCTGTCTCCCTGTCTACCTCTCTTCTATCTCTTTCTCTCTGCTTGCCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACCACTTGGCAGAGGAAGCAATTAGTTTCATTGTCACAAATAGGGCAGGTTAGGAATA 

PVKW010002943.1 : CAGTGGCTGGAGG--TCCTGGTGCGCCCACTCTCTTTCTCTCAAATAAATAAGTAAAATATATATATATATTTTAAAAGTAACTGAAATACTATCTCCAGGCACGTGCTGTTTTCATAATGATGCCCCCACACCCGGCTGTGTGCAGAGAGATTGAGCC 

PVKW010013613.1 : CAGTGGCTGGAGG-CCATTCTTTCTCTCTTTCCCTCTTTCTCTGTCAAAAAAATATATATATATGGTGATAATAATTATAGTAATAAATAAATAATTAAAAAATTTAAAAGAACTTGCACACCATACCATGCCAGTTAATGCTGCCTTGGCTCAGATTT 



PVKW010013544.1 : CAGTGGCTGGAGG-CCGTTCTCTCTCTTTCTCTCTCTCCCTCTTTCTCTGTCAAATTTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGCTGACCTGGGGCCATGATGCCTCCACAACTGCTACACATGTCATCATTTGTCAGTAGCAGTGG 

PVKW010063232.1 : GACCACAAGGGGG--CACATGTATCTCCAGCAGGTGAGAGCCTGCTGGTGCGTCCATCTCTATCTGTCTCTCTCCGTGTCTCTCTCCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACTACTTTGAGATTCCATCTCACTCCTGTCACAATGGCTACTATCAAGAAA 

PVKW010025532.1 : CAGTGGCTAGATG--CTCTGGCACACCTATTCTCACTCTCCCGCTCTCTCTCTTTCCCTCTCTCTGTCTCAAATAAATAATAAAGTCTTACAAACCAAAAAAGCTGGTTAAGGAGCCTGCCTCCTAAGCCTAAGACCGCTGGTTCCAATCTCCAGGTCC 

PVKW010022125.1 : CAGTGGCTAGAGG--CCCTGGTGTGCCCATTCTCTCTTTCTCTCTATCTGTCTCTTCCTCTGTCTCTCTCAAATAAATAAAATAAAATAGATAAGTAAAATAAAATTTTGACTTAAAAAGATGGTTAAGATAAATAGTGTTAGATCATGTGTCGCGCAT 

PVKW010065175.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGCGCACCCATTATCTATCTATCTGCTTCTTTCTCTGTCTCTCTCTCTCTGTCTCTCTGTCACTCGCAAATAAATAAATAAAATAAACAAAACAAAACATGAAACCAATGGGTTTGGTGACCTATAATATCAGTACTCAG 

PVKW010007708.1 : CACTGGCTGGAGG--CCCTGGTGCGCCCATTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCCTTTGTTGCTCTCAAATAAATAAAAATAAAATAATTTAAAAAAAAAAAGAAACACAAGAGGGGGCTGGAGAAATTGCTCAGTAGTTAAGAGGA 

PVKW010001231.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGCGCACCCATTCTCTCTCTCTCTCTCTCTACCTGCCTATTTCTGTATCTCCCTCTCTCTCAAATAAATAAATAAACAAAATGAAATATATTTAAAAAAGAAAAGAAAAGAAAAGCCTGTCTTTAAAAAAAAAGAAAGAA 

PVKW010015404.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGTACACCCATTTTCTATCTGCCTCTTTCTCTCTCTGTCTGTCACTCTCAAATAAATAAATACATAAATAAACAAAAAAAATTAAAAAGAAGTAATGTTATTGTGTGTAAAGAACTAAAAATCATGAAGAAAAACTTAAC 

PVKW010016885.1 : CAGTGGCCGGAGG--CCCTGGTGCACCCATTCTCTCTCTCTCTCTGCCTCTTTCTCTCTCTGTCTGTTGCTCTCAAATAAAAATAAATAAAAATAAACAAAAGAAAACAAACAAACAAACAAAAAAAAGAAAGCCACCCCAAAAGCAGGGCTCCTGGGG 

PVKW010009295.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGCATGCCCATTCTCTCTCTCTCTCTGTCTGACTCTTTCTGTCTGTTGCTAATAAAATAATAAACAAAAAATTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGAGAGAGGAAGAGACCAGGATGTATTTCAGGGGCACACCTTCAATG 

PVKW010012833.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGCACACCCATTCTCTCTCTCTCTACCTGCCTGTTTCTGTATCTCGCTCTCTCAAATAAATAAATAATAAAATATTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGCTAACCCCAGTCTGAGCATGCAGGACAACACTCCATGTG 

PVKW010018747.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGCACACCTATTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTCTCTCCCTTTCTCTGTCTCTAATAAGTAAATAAATAAAAATAAAAATTTTAAAAAATGATGCCCTCAAGCCTGTCTTCTGGACAGTATATGTTCTCTGTTTA 

PVKW010002061.1 : CAGTGGCTAGAGG--CCCTGGCATGCCCATTTTCTCTCTCTCTCTTTCTCCCTTTCTCTGTCTCTAATAAGTAAATAAATAAAAATAAAAAAGAATAGATTAGAATAAAATTCTTAAATTGTAAACACTTTATAAATGTTTGATTTCAAGTTCTTATTA 

PVKW010007115.1 : CA-TG--------------------CCCATTCTCTCTCTCTACCTGCCTATTTCTGTATCTCTTTCTCAAATAAATAAATAAATAAAAATAAATAAAAATTAAAATATTTTTAAAAATCCTAACAACACGGGTTCAATTAAAAAAAATTCAAGATTTCT 

PVKW010003375.1 : CAGTGGCTGGAGG--CCCTGGTGCGCCCATTCTCTCTCTATC-TGCCTCTTTCTCTGTCTGTCTGTCTGTCTCTCTCAAATAAACAAATAATAAACAACAAAAAAATTTTAAAAAAAAACAAAATACTGTCATGCTTTGTGAAATTAAATGTTCTAAAT 
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T+ copies                      42                52% 
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Figure S12. Random Dip_a copies present in the A. bullata genome but absent in homologous loci of the J. juculus genome. Nucleotide sequences are 

highlighted as follows: PASs, strong pol III terminators, medium terminators, rudimentary terminators, and oligo(A). Conventional T+ copies do not 

contain either a terminator or an oligo(A). 

 
 


