
PFC Dist to 3' gene Length Sequence

LmeDAD1ab 59,957 331

CTGGTCAAAATGACCCATGCATCCTTTCTAGCCCGAAATGTCA
TTCATCAAAAAGTTGTGCTCGTCATTAAGGTAGGAATGACGCT
GTTGGAATAATCATTTATTGTAACAGCTTTATAAGCAAATAAAT
ACAAGCGGCTGTCAGTGGATGATAAAAGCGGCCTTTGTGCAGA
CAAATACATCCAGGTAGAGACAGAATAGAAGTGAATACTAGAT
CTCTTGTCCTAAGCTTGATCACTGCTTGGCTGGATTGTTCTGGG
GTTTGGCCTCTGGGGTGAAATTGACAGTCTGATTAATAAAATG
AGCATTGCAACGCTTCCCTCTTCATTTA

LmeDDE10bcde 2,950 145

CTTGCAACACTGGCGGTAATAAATGGAATGACTCAAGACACTC
TTCTCTTGCCTGCTATTTTTTACGAGAGCTGTCAGACAGTGTCT
GTTCATGTTCTCCAGATACTGGGGGCGCCACAACAAAGTTAAG
GTCAAGTTAGTGTCT

LmeDDE9bcd 191 70
TATGGTAATTTCTACATTGAGACACGTGACGCAATTACTCCTAG
AATCGATCAAGATGCATTACACGTCA

LmeDEF11ab 5,450 28 TGTTTATAAAACCTTGAACTGTCTAGAC

LmeDEF19abc 207 177

GTCGCTGTTCACCATATTTGAGGTGAAAGTCAACCATCAACAA
CCACGTGACTCCTAACGAGGTAGTGTCTCAAGGCCATTTTCAA
ATTTCATTGGCTTCTCTGTCATGTGGGTCTGTAGAGACACTCAC
AATTATACAGAGAATATTTTCCTAGAGATGTCAGCCTACAAAG
GACA

LmeDFG21ab 726 46
TTTTATTAGGGAGGCATTATAGTATAATCAAATGCACCTCATAA
AA

LmeDFG23abce 160 130

AGCGGATTGGTTTACTCCTCATATCGGTAAATATAACCACGTG
AGCTCCGTAACCAATGGTTGAAGTCGCTATCTGCAAAATACTA
TGATTGTTGAGAGTGGAACGTATCTTTTACTCTTAACAGTGTAA

LmeDGH25 5,468 235

GAAGGTGTTGGTGCTGTATCACTATTTTCACGCGTTTACCTATA
ATGCAATTAAAGCAGGAAGTAACGGGTACAATAAACCCATAG
AATTGGCTAGACGTCTGGAGCTAATGAGTTTATGAGTTGTAACT
TGGAATTGCACTGTGCTTTGAAACCGTCTTATTTGGATGTTTGT
GTCTGCTGGCGACAAGCAACGATGCAAACACAAATTATTGCAA
GGAAATCTAGACAATAAA

LmeDGH28 3,362 33 AAAATCCATTGGTCTTCCATTAAGGTACAAACA

LmeDHL35ab 19,854 52
AAATCCACAAGGAATTGCAGTAAATTCCTTTTTTGTTTGAAGAA
AATTTACA

LmeDHL37b 6,869 46
CACGTGATCGCAATAAAACTTGTTTTATGACAAGGGAGTTGAC
AAG

LmeDHL46abcde 2,687 81
AATAACTCTGGCTTTGACCTGTCTGAGCAAGTCGCACAATAAG
GTGAAATTCAGGTCACAACGTCTAACAAATTTGAAAAT

LmeDHL47abc 2,053 86
TGAACTTTTGTACTTCTTTGCGTGGTTGTCGGCAAAGTAAAAAT
AATGAAACTTTGTGATATGTTTGTAAATGATTTAGTATGACC

LmeDHL48abcde 1,286 82
GTCTATATATACCCTGTAGAACCGAATTTGTGTGATGTTATCAG
AATCACAGATTCAATTCTAGGGGAGTATATGGTCGATG

LmeDHL49abc 153 147

TGATAAACTCCTTGGATTTTTATTGGCTATCTCTGTCACATGGG
TACCTAACTTTATTCAGTTGACAGCAAGTAGGAGGGCTCTATGT
AGGGAGAGAAAAAAAAAGACAACTCGAGAAAAATTAGTATTT
TCTACCTTCAGAAATTA



LmeDLM56abcde 12,504 203

ATTGTTTGTATGACAAAAAGCACAGAATTCACGCATAGCAAAG
ACGACTTCTTTTTGACGCCTTCACGTTGAGAAGCTGAAAAGGT
ATTTTACTGAAGTTCGGCTAAACTGCAGAAACAGGTTCAACTA
GGGGACAAATTTTCTATTCGATTAGTTGTATTTCAGCCGGGAGA
GCTGACCTCTAAACCCTTGACCTTTTGGAC

LmeDLM58bcd 10,151 198

CACGTGATTTACTAAATAATTAATTCAGTACGTCCCCTAAGAA
ACACGGCGTCGTCATTAATCGACCAAGCAAAGGACTCTATCAG
ACTTGAAAACTGAAGAGATCCCAAGAATATAATATACAAACGG
TGCAGTATCCTAATTCTACTCTTGAAGCTCTTTGGTAACATTGG
GACAAATGGAAGCTTGGTAGGTAAA

LmeDLM64 9,650 149

GAACAATGCCGACTGTCAGTGCATCTGCTCCTATTCTTAAAGA
CGGTGAGAAAAGGGCCTGGACTTCTTTTCAATCACGGGTAGTA
AATTTTTCTTTGCGTCATTAGAGAAAGGCTATAAAACTGAGTCG
AATGTTTCCCAAGGCAGGT

LmeDLM65 9,074 143

AAAGTTTCCTTTTTAGAGCTACATTAGGATAATAAACCATTAAA
TTAGAGGTTCAAAGATGACATATACTTTCCAGTTTCAGTAGTGA
TTGGGGAAATAATTCATTGGTTGCTCATAGCTGCTCATTTTGTT
TGACCAGAATC

LmeDLM67abc 8,770 116

TGACAATAGCCAGAATTGTTATAAATCATTCTAAGTAATTCATG
AAACAGTGCGAGGCTGTTGGGGGCCGGGCGAAGATTGTAAATC
TTTCAGTTTTATTGCCCCGTGAACATATG

LmeDLM68 8,090 21 ATATTTTACTGTAAAATATAA

LmeDLM69abcd 7,246 92

CTCAATCAGAACAATCTGGTATACAGATCACGTGAACAAATAT
GCTTGTATTTTAAGGCAGCGCCTATATTTGTGATTATAAAAGGT
TTCCG

LmeDLM70ab 7,026 233

TTTATTGGTAGTTGAGCCTGAGACTGTTTCCATTCTATCGGGAA
TACTGTCTGCACTGGTATATGGAAATGTCTGTAAAACTGCAAG
ATCAGGTTTAGGACAGTATTGTCCGCAGACAAAGGGTGAAGGA
TATACACAAGCAACCGCAGGCGAAGAAACTGAGTCTGAGAAG
CGCAGGTTTATGATAAATTGATATACAGGTAAGCTATAGCATG
ACAAAATGGAACCTTTAA

LmeDLM61ab 4,621 42 GTTCATTAAGGGGTGAGTTATTGCTGTATAAGCCAAAGGTCA

LmeDLM62ab 2,302 45
GTCATAAATTTTGTTGCAAACCCCAATGACAGGTGCATTGATAT
G

LmeDMO71 19,338 474

TTAATTTATGTACTTTTTCAATAATGTCCGAATTGCATTAAACT
CGATATGTATTTATTATTTTAAATAAGAGCATTTTGTATCACTT
ATTTATCCTTGTCTTAATGTATTTATGTGAACATTTGTAGAACTT
CTACAGCATGACGTGGACGGGTTGATTCAGATCCATGGTCATT
AAATTTTTCCTCTTTAGTAAACTTGGTTTGAAATAGTTCCGAAA
GTAGTTCTGAACAATTGTATCAGTGGCTGGTGTTTGTAGTTTAT
GTAAGGGTTACTTCTGGCAGCAGATTGTAAGTTTATAGTGAATC
AAAAATGTGGCATTATACACAATAGATTTTGCGCATTTCTGAA
AGAATATTTTATTTCAATTGTCTAGTACTATTTCAAAAAGTTTA
GAATAAAAATATTGTCTCTGAATGAAGGTGTATCTTTTATTCAT
ACTAAAATGTTGAATAAACAGATCACTCAATGCCT

LmeDMO72 9,621 30 AAAAATGAAAGAACTGAGCATGTTCACAGT



LmeDMO73 7,631 27 AAAAAAAAAAGAAAAAAAAACACTATT


