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synthesis wt P99 CRF.xdna from 1 to 1185

Alignnent to

P99- L139E- A-T7.seq-- Natches: 843; Nisnatches: 7; Caps: 397; Lnattenpted:0
F99- L139V- A-T7.seq-- Matches: 859; MNi snatches: 10; Caps: 378; Lnattenpted: 0
P99- L139Y-B-T7.seq-- MNatches: 838; Nisnatches: 23; Caps: 383; Lnattenpted: 0

* * * * * * * * * *

1 ATCATCCCTAAATCTCTTTCTTCTCCATTACTCTTACG>38
I>NNNNNNNNANNANNNNNNNNCTACAATAATTTTCTTTAACTTTAACAACCACATATACATATCATCATCCCTAAATCTCTTTCTTCTCCATTACTCTTACC>100
I>NNNNNNNNANNANTNCCCNCTACAATAATTTTCTTTAACTTTAACAACCACATATACATATCATCATCCCTAAATCTCTTTCTTCTCCATTACTCTTACG>100
TI>NNNNNNNNANNNNNCTACAATAATTTTCTTTAACTTTAACAACCACATATACATATC- - - - - ATCATCCCTAAATCTCTTTCTTCTCCATTACTCTTACC>95

* * * * * * * * * *

39>TATCTCTTCTTCACCATTACCCACCCCCCTCTCACAAAAACAATTACCCCAACTTCTACCAAACACCATCACCCCCTTAATCAAACCCCAATCCCTACCA>138
101>TATCTCTTCTTCACCATTACCCACCCCCCTCTCACAAAAACAATTACCCCAACTTCTACCAAACACCATCACCCCCTTAATCAAAGCCCAATCCCTACCA>200
101>TATCTCTTCTTCACCATTACCCACCCCCCTCTCACAAAAACAATTACCCCAACTTCTACCAAACACCATCACCCCCTTAATCAAACCCCAATCCCTACCA>200
96>TATCTCTTCTTCACCATTACCCACCCCCCTCTCACGAAAAACAATTACCCCAACTTCTACCAAACACCATCACCCCCTTAATCAAACGCCCAATCCCETACCA>195

* * * * * * * * * *

139>CCCATCCCCCTCCCACTCATTTATCAACCCAAACCCCATTATTATACTTTTCCCAAACCACATATCCCACCTAATAAACCTCTCACTCCCCAAACCTTCT>238
201>CCCATCCCCCTCCCACTCATTTATCAACCCAAACCCCATTATTATACTTTTCCCAAACCACATATCCCACCTAATAAACCTCTCACTCCCCAAACCTTCT>300
201>CCCATCCCCCTCCCACTCATTTATCAACCCAAACCCCATTATTATACTTTTCCCAAACCACATATCCCACCTAATAAACCTCTCACTCCCCAAACCTTCT>300
196>CCCATCCCCCTCCCACTCATTTATCAACCCAAACCCCATTATTATACTTTTCCCAAACCACATATCCCACCTAATAAACCTCTCACTCCCCAAACCTTCT>295

* * * * * * * * * *

239>TCCAACTCCCTTCTATCTCAAAAACTTTCACTCCTCTACTCCCTCCACATCCAATCCCCCCTCCTCAAATCTCACTCCATCATCCACTTACCCCCTACTC>338
301>TCCAACTCCCTTCTATCTCAAAAACTTTCACTCCTCTACTCCCTCCACATCCAATCCCCCCTCETCAAATCTCACTCCATCATCCACTTACCCCCTACTC>400
301>TCCAACTCCCTTCTATCTCAAAAACTTTCACTCCTCTACTCCCTCCACATCCAATCCCCCCTCCTCAAATCTCACTCCATCATCCACTTACCCCCTACTC>400
296>TCCAACTCCCTTCTATCTCAAAAACTTTCACTCCTCTACTCCCTCCACATCCAATCCCCCCTCCTCAAATCTCACTCCATCATCCACTTACCCCCTACTE>395

* * * * * * * * *

339>CCCTCAACTCACTCCAAAACAATCCCAACCCATCCCCATCTTACATCTCCCAACCTATACCCCCCCTCCTCTCCCC t a- CAACTTCCCCATCAAGTTAC>437
401>CCCTCAACTCACTCCAAAACAATCCCAACCCATCCCCATCTTACATCTCCCAACCTATACCCCCCETCETCTCCC - CAACTTCCCCATCAACTTAC>499
401>CCCTCAACTCACTCCAAAACAATCCCAACCCATCCCCATCTTACATCTCCCAACCTATACCCCCCETCETCTCCCE CAACTTCCCCATCAACTTAC>499
396>CCCTCAACTCACTCCAAAACAATCCCAACCCATCCCCATCTTACATCTCCCAACCTATACCCCCCCTCCTCTCCCC AACTTCCCCATCAACTTAC>494

* * * * * * * * * *

438>ACATAATCCCTCCTTATTACCTTTTTACCACAATTCCCAACCACACTCCAAACCCCCTACAACTCCTTTATACCCCAACCCCTCAATCCCTCTTTTCCCA>537
500>ACATAATCCCTCCTTATTACCTTTTTACCACAATTCCCAACCACACGTCCAAACCCCCTACAACTCCTTTATACCCCAACCCCTCAATCCCETCTTTTCCCA>599
500>ACATAATCCCTCCTTATTACCTTTTTACCACAATTCCCAACCACACTCCAAACCCCCTACAACTCCTTTATACCCCAACCCCTCAATCCCTCTTTTCCCA>599
495>ACATAATCCCTCCTTATTACCTTTTTACCACGAATTCCCAACCACACTCCAAACCCCCTACAACTCCTTTATACCCCAACCCCTCAATCCCTCTTTTCCCA>594

* * * * * * * * * *

538>CCTCTCCCACTCAAACCTACTCCCATCCCATACCAACAACCCATCACAACCCCCCTACTCAAACCCTTAAAATTACATCACACTTCCATTAACCTCCCTA>637
600>CCTCTCCCACTCAAACCTACTCCCATCCCATACCAACAACCCATCACAACCCCCCTACTCAAACCCTTAAAATTACATCACACTTCCATTAACCTCCCTA>699
600>CCTCTCCCACTCAAACCTACTCCCATCCCATACCAACAACCCATCACAACCCCCCTACTCAAACCCTTAAAATTACATCACACTTCCATTAACCTCCCTA>699
595>CCTCTCCCACTCAAACCTACTCCCATCCCATACCAACAACCCATCACAACCCCCCTACTCAAACCCTTAAAATTACATCACACTTCCATTAACCTCCCTA>694

* * * * * * * * * *

638>AACCACAACAACCCCACTATCCATCCCCTTACCCCCATCCAAAACCCCTTCCTCTCACCCCCCCAATCTTACATCCTCAACCCE at CCACTTAAAACAAA>T3T
700>AACCACAACAACCCCACTATCCATCCCCTTACCCCCATCCAAAACCCETTCCTCTCACCCCCCCAATCTTACATCCTCAACCCTATCCACTTAAAACAAA>TI9
700>AACCACAACAACCCCACTATCCATCCCCTTACCCCCATCCAAAACCCCTTCCTCTCACCCCCCCAATCTTACATCCTCAACCCTATCCACTTAAAACAAA>TI9
695>AACCACAACAACCCCACTATCCATCCCCTTACCCCCATCCAAAACCCCTTCCTCTCACCCCCCCAATCTTACATCCTCAACCCTATCCACTTAAAACAAA>T 94

* * * * * * * * * *

738>CCTACAAGATATCCCAAATTCCCTAATCCCAAAT ATCCCCCCACAAAACGTTCCACATCCGTCTTTAAAACAAGCTATTCCAC- TCCCACAGTCACCCTA>836
800>CCTACAACAIATCCCAAATTCCCTAATCCCAAATATCABCCCACAAAACCTTCCACATCCCTCTTTAAAACAACIATTCCAC- TCGCACACTCACCCTA>898
800>CCTACAAGATATCCCAAATTCCCTAATCAIRAAT ATCCCCCCACAAAACGTTCCACATCCCTCTTTAAAACIAGCTATTCCAC- TCCCACAGTCACCCTA>898
795>CCTACAAGATATCCCAARITTCCCTAATCCCAAATATCABCCCACAAAACCTTCCACATCCCTCTTTAAACAACRA TTARAdiicccAcACT RN TA>893

* * * * * * * * * *

837>CTCCCCCATTCCCTCTATCTATCAACCTCTCCCTTCCCAAATCTTCAACT CCCCCCTCCAACCTAACACACTACTACAACCTACCCATTCCAAACTCCCA>936
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* * * * * * * * * *

1037>TTGCGTTTATTCCAGAAAAACAAATTCCTATTCTTATGCTTCCTAACACCTCTTATCCAaat CCAGCTCGTGTAGAAGCGGCCTACCATATTCTCGAAGC>1136
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1137>ACTCGCAAAACCTTGCCCCCCCACTCCACCACCACCACCACCACCACTCA>1185
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