PFC

DreCAcp2
DreCAcp4d

DreCA¢cp5

DreCAcp7

DreCACDBabcde

DreCApg22

DreCApe26yc4e

DreCAg:28

DreCAg29

Distto 3' gene Length Sequence

4,973
3,046

2,422

1,302

775

1,975

167

5,968

5,234

167
23

93

43

775

206

165

286

145

TACCCTTGACCATGACTATGCAGTCGCTTTGACCTTGACATCA
CAGAGTCTTGTGAATAATAAACAGAGGGGCTGGACACCACTG
CCGTGGTTTGTTTTCAGGCAAACAAGGTGTTATTTCCCTGTCT
AGACGGCGAGAGTTAATGACATACCATAAATGCATAAAA

AAAATATTCTAAGCTCGAAAAAT

CTTTGTTTACGCTATGGCCCTGTCTGGACGGAAAAGGATTCCA
AGACAGCAATCTTACAGCGGCGCAGACAGTGCACTAGACACT
GACCTTGA

AATCCAAATTTAAAATTATAAAATATATTTACATAATATATITT

CCTCTGCCAGCTTGTAAAATTCAAATAAAAGAATTGCGAGAT
GTGTAACAATCTACCATGAGTTTGACTGCGAGTATTTATAGGA
TGTATCTGTTAAAGTTGTTCATGTGAGGTGTACTAGAGCATAT
TATCTAAAATATAGGCTACGCTCTTAAACATTTCTTATAGAAT
ATCATCATCTTTTACGGAGCCAATGGTTTCAACCTGCTGACCC
CACTACAGTAAATATGAGTGGAGTTCAGCACTGAGCATCAGT
ATTTCTTTAAAACAAGCCTGTAAAAGATGAACATCACATTTTT
ATATGACACTGAATTCAGCCGTAATTTGTTTGAAAACAAAGTC
GAAGGCAACCTCTCCTCAAAGGAAAAATAACGTTTATTTTGTA
GGGAAAATATATGTATTTTTGTAATTTTTATTTTATTTATTITATT
TTTTTTTGCTTTGCAGTAAAGATTAAACGAGGCTAGGGACACT
TCTGTGTATAACAGAAAGGCGAAAGAGGATCAGTTTAGAACT
TTTGAGCTCGGGGAAAAGGAAAACAAGATTTTACATTTTTAAT
AAGATATTTTATAGAATTTTTAAAAAGCATATAAAACACGTAT
TACAGAAGTTAATGTTTTGTTTTGTCTGAAAAGCACCAAGTGG
GTGGTACCTTCTAGTGTTCGAGTAAGCTCCGGCACGTGACGTG
GAGATGACCAATCAGGTGCACCTCCAGGTTTAACTACGTTAA
ATGTCAGATTGCAATAAACTAGAAGCTGTTGGTCTGGCCCGCG
GAA

GTTAGATATTTGTCTTCCTTAGGCCTTTTTAATTATTTAACTTT
TATTTGTTTTCTGTAGAACAAAGAAGTTCTTGCTTTTCCGCCGT
TCGGACTTTTATGGCGGCTGCAGTGAGAATTTTAGTGGTCAAA
TTCAAGTGCCTGGTCTGGGCAGCTGTCTGCTTTCTTTGTACTTG
GTTGAAGGCATATTGCACACCAACCTTTTGT

CTCCTACGCATCCATGTGTTCCAAATTGATATATGACAATATC
TACTTTCGATCACGTGTTGCGGGGCGACTTAGACGGATTGCGC
GTCATCTCGCCTTCCCAAATTTTCTCCTTCTGCAGCTCGAATC
CAAAACATCATATCTGTAGTACGGACTACAGGAGAA

TTTTCACCATTTAGAACTGTGACTTGTACAATCTGTAATAATG
TATTCCTTGTACAGAGATTATGCATTGTGCATTCGTGAATGTA
AATATAATGTTATTTTGAGTATCCTCAACTTATCCCTGCTGCTA
TATTTCTTTACATTGCCTTTGCAGCCTTGTGAGCTTTGTTGTTC
AATTCTTTAAATTATTTGCTGTACGCCCAAAGTTCTCTATCTTT
TTTTTTTTCTTAAGGGGAAGTTCGGCGGTCCGATTTGGCCTGT
GTACTGCGTATTAATCAAAAATAAA

CTTTTAGTACCTTCTAAATGGAATCGCCACTCTTCTAGTCTAG
ACACTGCAATAAAGCTAGGGCCCTAAATTGCCTTTTTCTGACT
TAATTGCACCGTCTGTTCTAGGGGAATGGTGTTCACTTCCGCA
GTAAATAGTAAACAAG



DreCAg30

DreCAg31

DreCAgr35 ¢

DreCA(:38,;,

DreCAz40,q
DreCA:z43

DreCA:z44
DreCA(z45
DreCA:s50,,

DreCA:s52,

DreCA¢gy56

DreCA,;65

DreCAL;67 4c

4,757

4,091

297

8,336

7,264
5,670

824
409
810

100

2,723

11,180

6,174

TATAATTAAAAGTTGTCTTTGAACTTCAATAATGTCAAGGCCT
TCACCTTTAACCTATTGCAATAAAGCGAAATCAAGGAGCCCC
TTTTGTCAGGAAACGTGGTGAACAGAACAGATCCAATCAGCG
CAAGTGGGAAAGAACCAAGGAATGTCTAAGAAGTAACACTTT
GACCTCTCGCATTAAACTACAGCAGGTAACTTTTCCAGTTTTA
253 GCACTCCCATTAAATGCACTTTATTGTCTCTGTAAAATGTA

CAAGGCTGGAAGGCTTGTCTTTTTGTCACACCCACCAACCTTG
71 GCCCTGGCTCAGTGACGTAGTTAATTTG

CTTTGTTCTGCTGTTGGCTTCCTTGTTCTCAATACACGGCTAGA

TGGCGCCATTGCTCCATGCTGCACCACATAAATTCAACAACTT

GACCCCAGTGACGTCAAGACGGTCTGGCGCATCAAGGCCACT

TTCAAAACCTTATTGGTCTGAAAATCACATGACAAAACGCCTT

GAATCCATAATTATGTTGCTGATATTTTTCGCCCCCCCAAAAG
223 ATGTCAGC

ATAACGTTGATTTAAATATTATCCAGGTGACCACAGTAAGTCA

AGGTCATAAAATTGTAATGTCATGACGGTCCTGGAAAGCGCT

GGGGGTGGATTTTATGATCTGCAAATATAATGTGCTGCTGCAG
160 TAAAGATGCATTAAAAGGTGAGTGGAGGAGGG

GTGGTTTAGGTAGTTTCATGTTGTTGGGATTGGCTTCCTGGCTC

GACAACAAGAAACTGCCTTGATTACGTCAGTTCGTCTTCATCA

AGGGCGACAATTGCCGTTAAATTACACCCTGTGCAATGAAGTT
157 TCCGCAAATGGCATTGTAAATGAACTG

20 TGTTTTGCGACGGGAGGAGA

TTATTAACGACACGTTTATGAACAATCAAATGGTCCTCGTAAA
64 AATTTATTGAAGGACATAAAA

29 GACAGAGATTGATTACACCAACAAATAGT
18 TTTATGAACAATCAAATG

AAATAATTACCTGTCTTGATTGTTCTACGGTCAGATAAAAAAG
82 TACACATACACTCCATATAATAATCGGATGCATGTAAA

AAATTGCCTTTTTGTGGGCCTTAACAATACGAACAGGATGCGG

TGATTTCAAAGCCTGATCGACCACGTTTCCGCCCTAGAACTAA

AATGCCAGTTTTACAGCCCTGTTGGAGCTTGGTGTTGTTTGTCT

CTGATGCAGACGAACAAAGCCAACCTGGCTAACTGGCTAGAC
206 GTCTGGGCTAAATTACTTTATGGTTTAATGGACG

TAAACACTTATGATTATCGAGCATTTTGTCGTCTTCGGAAGAC
ACGAATAGCTCGAAGCCAATCTTAACTATTTTAAAAGATTGTA
TCACGGCACTACCTAAAACAAAGTTTTGCTAGAAAGAATGAA
TTTATTTATTCTACGTGCTGCTTTGTTAAAAATAATTATACATT
TTCCCCCAACAACTTAAACTGCCTATAGAAAATGCACATTTAT
GTGTAGTTGAACAAACACGCTGATTACTACCCTACCTTACTTA
AAGAAAGAGAGTCAATTTATCGTGCTGGTGTTATAGCGTAGAT
TTTGAATTGCACTGAGTATAATCTTCATGTACGTCTTGTTATAT
CTTGCTGTTATCAATATGCTCGTTTTACTTGTGTTCCTCGTGTG
391 AA

ACATTCCTAGTTGTTTAGAGGGGGAATTTACAGCTAAGTAATA

AAAGTTTACGACTGAATACACGCGGTCATTGGTTGCGTCAGAC

CACGTGGTGTTCACTCTATGAACATGAACTTTGTGCTGTTGTC
130 T



DreCAy;74

DreCA;83

DreCAg 87
DreCA¢ 93

DreCAx, 96
DreCA, 98

DreCA. 99,

DreCAy, 102

DreCA,_ 103

DreCA 104

DreCA,_ 105

2,864

482

8,555
4,817

3,001
2,893

2,503

151

12,836

12,328

10,733

TTCTCTCCAGTCACATCAACATACCAACTGCAGACTGAGTGTG
53 GTGTGTTTTA

TGACGCTCTTGTCTAACGGTCTCGCCCTTTTTAGCCAAGACCC

TTGCATGATTTCCATACCGAGAAGTTATCGGACACGTTTCCCT

GTCTATCAATAACCTCCTGGGGATCAAGCCAATTTATGACTGG

CCAGGAGCTGCACGTGATTCTATTTAAACATTCCATATTTGGG

CATTACACGTCGTACCAAGAAAAAAAGAAAATGATTTCCTCC
226 ACCTATAAATCC

TCATTAAAGTGGGTTTTATGGCCTGCAAGACCTGACAAACCCT
CAATATATTTACATCATATATAATGTTAACTGTCCGTAATCGC
91 AGCTG

19 AAAGAATTTATTTATTTTT

TATATTTCAGAATAGCTTAGGTCACTTAAACTACAATTCACTC
50 GATTTTT

32 ATTAAATATCATATAGGAGTAAAATGTCATTC

CATCAATAACTCCTTGGCAGTGAACTATTGGAACGAGTCGAA
CGCGAGGGGTGAAATGCGGGTCAGGCTGTCTAACTAATATTA
87 AAA

GGTTCCTTATCCGGGAACTACATCGCCCCATGCCATTGGGCCA

TCGAATCACGTGGTAAAAGTAACTTTACAGGGTTGCTCGCTAG

TAGGAGGGCTTTATGGAGCAGAAAAACGACAAAGCTAGAAAA
151 ATTATTTTCCACTCCAGAAATTA

TTATTTATAAAATATAATATATTTTGTTTTCGTAGGTATCTTGT
GCGTAAAGGGGGTTCCTTTAAGTCCACAGTTATATAAAATGCA
TGTTATATAGCATGGATTATTGCGAATACCTATGGATTATTTTT
TACGCGACACAGGGTTTAATTTATCTAAAACTGAATCAATATG
ATGTTTGTTTTTGTTATATGTTTTTTCAAGAGAAATGTTTTGGG
CGAAGCAGGTTATGGACATTTTATTCAAATGTTATTCGTGGGC
CTTTTTGCCCAGCTGCCAAGGTGAAGTGCACAACGAATCTATT
310 TATTTC

GTTGTGTTTAGGCTATTAACAGCAGATTGTTGTGAGATGCAAT
AAAACCAGTTTAGTGTATTTGTGCTAATTATATTGGTCAATAA
AACGTAAGTGTCTATTAGTTTAACCTAGACTTGGGTGACTTTT

132 ATT

TTATGTGACTGAACAGCAGAGAGAAATGAATGTGCACGCCTA
AATCATAGCATCCCGGCAGTCTCTTTCGAGACGCTGTCGCCTC
CATGTCGCGAGGCTGAAAAGATACTTTATTGAAGTTTGTGGCA
ACTAAGAAAAGTCGAGTTCAATTTGAGGACACATTTTCTGTCC
CATTAGTTTCATTTCAGCCGGGTCGGCCGACCTCTCACACCCC
TTGACCCCACTGGCTCTCTCAACGTGTACCTTCTGTGTGCACC
CTCACAGGCTTCTTGGGGTTCCACCGGTGCTCTTGCTTTCATT
GTGGGTTTTTGGTTATAATGATGTGCCAATAGAAGAAGGACAT
CTGAATGTGTTTCTCTTTTGTTGCTCTGCACCGTATGACCTACG
402 AGATCGGTAAACTCT



