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7.1 Supplemental Material 

Figure A1. Sequence homologies between 3’-end of ODZ4 and NARS2. Alignments 
reproduced from BLAST algorithm [104].  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

>ref|NW_001838028.2|  Homo sapiens chromosome 11 genomic contig, alternate assembly 
HuRef SCAF_1103279187758, whole genome shotgun sequence
Length=16912879

 Features flanking this part of subject sequence:
   1170 bp at 5' side: teneurin-4
   80205 bp at 3' side: probable asparaginyl-tRNA synthetase, mitochondrial precu...

 Score = 3943 bits (4372),  Expect = 0.0
 Identities = 2188/2189 (99%), Gaps = 0/2189 (0%)
 Strand=Plus/Plus

Query  1        TCCTTCTAACCAGTTCCCAAAGTCCCATCTGCCTCCATGTACCAGCTGATCGCAGAGCTG  60
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9310615  TCCTTCTAACCAGTTCCCAAAGTCCCATCTGCCTCCATGTACCAGCTGATCGCAGAGCTG  9310674

Query  61       GACTGGGGCAGGCTGGGCTTCCAGGAAATTCCTGAAGTTCTGAAACAGCTTCCCCTCTAG  120
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9310675  GACTGGGGCAGGCTGGGCTTCCAGGAAATTCCTGAAGTTCTGAAACAGCTTCCCCTCTAG  9310734

Query  121      AGAAGCCCACCCAATGTGTTTTTTAGTGACAGGAAGAAAGGAGGGAAGAGCTGATGTGGT  180
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9310735  AGAAGCCCACCCAATGTGTTTTTTAGTGACAGGAAGAAAGGAGGGAAGAGCTGATGTGGT  9310794

Query  181      GTGGCCTGCCCATATCATACAACCCCACCAGGAGCAGGGCAGTTCCCAAGGTGGGTGCCC  240
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9310795  GTGGCCTGCCCATATCATACAACCCCACCAGGAGCAGGGCAGTTCCCAAGGTGGGTGCCC  9310854

Query  241      GTAGATCTGGGAGGCCAGGCTGGCATGATTCCTGTGAAGAACTGTGCCTGTGTCGTCAGG  300
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9310855  GTAGATCTGGGAGGCCAGGCTGGCATGATTCCTGTGAAGAACTGTGCCTGTGTCGTCAGG  9310914

Query  301      GAGAGGCCTGAGCCCTCTCAGAAGCAGGGACAGCCCACACCTGAAGAGCACGCCCAAGCT  360
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9310915  GAGAGGCCTGAGCCCTCTCAGAAGCAGGGACAGCCCACACCTGAAGAGCACGCCCAAGCT  9310974

Query  361      GAGGCAGCAGCCAGCAGGCTGGGGGAGCAGTGAGGGCAGGGGGAGTCACAGCCAGAGCTG  420
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9310975  GAGGCAGCAGCCAGCAGGCTGGGGGAGCAGTGAGGGCAGGGGGAGTCACAGCCAGAGCTG  9311034

Query  421      GGAGCCCCTTGTTCAAGGATTCCATTCCTGGTTCATCCGCCTAATTACCATTGTCATTAC  480
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311035  GGAGCCCCTTGTTCAAGGATTCCATTCCTGGTTCATCCGCCTAATTACCATTGTCATTAC  9311094

Query  481      CACTCACAGGAGGCTCTGGGAGATGGGAGGGGAAGCCAAATGCTTCCTTTTAAGCTGGGC  540
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311095  CACTCACAGGAGGCTCTGGGAGATGGGAGGGGAAGCCAAATGCTTCCTTTTAAGCTGGGC  9311154

Query  541      TTCTTAGAAAATGGAACTTTTATGGGTTACATTTACATTAAGTGTGGAAAATGAATTCTG  600
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311155  TTCTTAGAAAATGGAACTTTTATGGGTTACATTTACATTAAGTGTGGAAAATGAATTCTG  9311214

Query  601      AGTCTGAGCTATTCCCCGTGGAAACCTTGTTGGACTGATAAGCTCATGGCACCTCTATAG  660
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311215  AGTCTGAGCTATTCCCCGTGGAAACCTTGTTGGACTGATAAGCTCATGGCACCTCTATAG  9311274

Query  661      CCTTACTCACATAGTCTTCAGAATATTACACAAGTTAATGAAACTGAGAAGGTCTGACTG  720
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311275  CCTTACTCACATAGTCTTCAGAATATTACACAAGTTAATGAAACTGAGAAGGTCTGACTG  9311334

Query  721      CATGAGGATCGGAGCAGCATGTAGTCTGGGTTCTGCCTGGCAGAGGGAGGCAACCAAAAC  780
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311335  CATGAGGATCGGAGCAGCATGTAGTCTGGGTTCTGCCTGGCAGAGGGAGGCAACCAAAAC  9311394

Query  781      TTCTTGGGGAGAGGAGATTTCGCCTTAACGTCATCCCACTGGGATTAGAGGATGTGTTTC  840
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311395  TTCTTGGGGAGAGGAGATTTCGCCTTAACGTCATCCCACTGGGATTAGAGGATGTGTTTC  9311454

Query  841      GCTAAGTGCTCTTCCTGTTTCCaaaaaaaaaGCCACCCTGCTGCAGCAGTGCGCTTTGGC  900
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311455  GCTAAGTGCTCTTCCTGTTTCCAAAAAAAAAGCCACCCTGCTGCAGCAGTGCGCTTTGGC  9311514

Query  901      CTGCTTGTCCACTGGTTGCCCATTGCCCCTGGATCCAGAGCTCTACTGAGTCAGATACAG  960
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311515  CTGCTTGTCCACTGGTTGCCCATTGCCCCTGGATCCAGAGCTCTACTGAGTCAGATACAG  9311574

Query  961      TGCTCTGCAGGCCTGCTGTGGGAGGCATGAGCTGGAGATGGGGGCTCCCATCTGGCAGGA  1020
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311575  TGCTCTGCAGGCCTGCTGTGGGAGGCATGAGCTGGAGATGGGGGCTCCCATCTGGCAGGA  9311634

Query  1021     TCATTCTTGGATGAGATGGAAAACAGTTTGGCCTGAAGAACACAAGTTTTGTCCTCCAGA  1080
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311635  TCATTCTTGGATGAGATGGAAAACAGTTTGGCCTGAAGAACACAAGTTTTGTCCTCCAGA  9311694

Query  1081     AGGGACTTACGCCTCTCAAAATGTACTCTTCATACCAAGGGCCCTTGGGCAAAGTGCTCC  1140
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311695  AGGGACTTACGCCTCTCAAAATGTACTCTTCATACCAAGGGCCCTTGGGCAAAGTGCTCC  9311754

Query  1141     TGCCCAGTTGATCAGTCCCATCCTGGCTGCCTGACATCAGTGAAGACCTGCTGGGGATGT  1200
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                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311275  CCTTACTCACATAGTCTTCAGAATATTACACAAGTTAATGAAACTGAGAAGGTCTGACTG  9311334

Query  721      CATGAGGATCGGAGCAGCATGTAGTCTGGGTTCTGCCTGGCAGAGGGAGGCAACCAAAAC  780
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311335  CATGAGGATCGGAGCAGCATGTAGTCTGGGTTCTGCCTGGCAGAGGGAGGCAACCAAAAC  9311394

Query  781      TTCTTGGGGAGAGGAGATTTCGCCTTAACGTCATCCCACTGGGATTAGAGGATGTGTTTC  840
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311395  TTCTTGGGGAGAGGAGATTTCGCCTTAACGTCATCCCACTGGGATTAGAGGATGTGTTTC  9311454

Query  841      GCTAAGTGCTCTTCCTGTTTCCaaaaaaaaaGCCACCCTGCTGCAGCAGTGCGCTTTGGC  900
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311455  GCTAAGTGCTCTTCCTGTTTCCAAAAAAAAAGCCACCCTGCTGCAGCAGTGCGCTTTGGC  9311514

Query  901      CTGCTTGTCCACTGGTTGCCCATTGCCCCTGGATCCAGAGCTCTACTGAGTCAGATACAG  960
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311515  CTGCTTGTCCACTGGTTGCCCATTGCCCCTGGATCCAGAGCTCTACTGAGTCAGATACAG  9311574

Query  961      TGCTCTGCAGGCCTGCTGTGGGAGGCATGAGCTGGAGATGGGGGCTCCCATCTGGCAGGA  1020
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311575  TGCTCTGCAGGCCTGCTGTGGGAGGCATGAGCTGGAGATGGGGGCTCCCATCTGGCAGGA  9311634

Query  1021     TCATTCTTGGATGAGATGGAAAACAGTTTGGCCTGAAGAACACAAGTTTTGTCCTCCAGA  1080
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311635  TCATTCTTGGATGAGATGGAAAACAGTTTGGCCTGAAGAACACAAGTTTTGTCCTCCAGA  9311694

Query  1081     AGGGACTTACGCCTCTCAAAATGTACTCTTCATACCAAGGGCCCTTGGGCAAAGTGCTCC  1140
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311695  AGGGACTTACGCCTCTCAAAATGTACTCTTCATACCAAGGGCCCTTGGGCAAAGTGCTCC  9311754

Query  1141     TGCCCAGTTGATCAGTCCCATCCTGGCTGCCTGACATCAGTGAAGACCTGCTGGGGATGT  1200

                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311755  TGCCCAGTTGATCAGTCCCATCCTGGCTGCCTGACATCAGTGAAGACCTGCTGGGGATGT  9311814

Query  1201     CTGCTCAGAGGTCAGGAACGGCATGCGGTCCACAGGAACCAGCTCCCTACGCTTCCCCCA  1260
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311815  CTGCTCAGAGGTCAGGAACGGCATGCGGTCCACAGGAACCAGCTCCCTACGCTTCCCCCA  9311874

Query  1261     CGCCCTGTCCCTCCTCCACAGCCCCCTCCCCAAAGGAATAGGGTGGACTTTTAGGGATCA  1320
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311875  CGCCCTGTCCCTCCTCCACAGCCCCCTCCCCAAAGGAATAGGGTGGACTTTTAGGGATCA  9311934

Query  1321     AAAACAGAATTATTGGGTgtttcatttatttttttctttctttcttttttttttcataga  1380
                ||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311935  AAAACAGAATTATTGGGTGTTTCATTTCTTTTTTTCTTTCTTTCTTTTTTTTTTCATAGA  9311994

Query  1381     gatggggtctcactatgttgcccaggctgttctcaaactcctggcctcaggcgatccacc  1440
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311995  GATGGGGTCTCACTATGTTGCCCAGGCTGTTCTCAAACTCCTGGCCTCAGGCGATCCACC  9312054

Query  1441     ttggcctcctgaagtgctggggttacaggtgtgagccactgcgcctggactgagtgtttg  1500
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312055  TTGGCCTCCTGAAGTGCTGGGGTTACAGGTGTGAGCCACTGCGCCTGGACTGAGTGTTTG  9312114

Query  1501     tttctttaAAGGATCTTATATTTTTCCTGTGCTACATACCACCACAGCAGCCCAGCTTCT  1560
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312115  TTTCTTTAAAGGATCTTATATTTTTCCTGTGCTACATACCACCACAGCAGCCCAGCTTCT  9312174

Query  1561     GTGGGGAGAGAAGTTGAAGGATCCCGAAGCTTTAGAAAAAGGATCTCAGCTGTGGCACAG  1620
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312175  GTGGGGAGAGAAGTTGAAGGATCCCGAAGCTTTAGAAAAAGGATCTCAGCTGTGGCACAG  9312234

Query  1621     GCAGTGTTATGCGCCTCACTGCCACATTGGTGCTGTTGTATTGAAGGTGGTGCTTCTGGC  1680
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312235  GCAGTGTTATGCGCCTCACTGCCACATTGGTGCTGTTGTATTGAAGGTGGTGCTTCTGGC  9312294

Query  1681     CTTGGCCCTTTTGAGTTGGTTTCCATTTGGGCTGCAGGTGACTCAGTGACTCCCTCCTCA  1740
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312295  CTTGGCCCTTTTGAGTTGGTTTCCATTTGGGCTGCAGGTGACTCAGTGACTCCCTCCTCA  9312354

Query  1741     AGCTGTCCTCCTGCTAAGACCAGCAGTCACAAACCCATGGCAAGGGTGAGTGTGAAGGCC  1800
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312355  AGCTGTCCTCCTGCTAAGACCAGCAGTCACAAACCCATGGCAAGGGTGAGTGTGAAGGCC  9312414

Query  1801     TAACCCTGTGCCTATGTAATAGGCTCCAAGCATCGACTCCCATCCTGAGAGGACCGGCCC  1860
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312415  TAACCCTGTGCCTATGTAATAGGCTCCAAGCATCGACTCCCATCCTGAGAGGACCGGCCC  9312474

Query  1861     TTTTGACACTCACCAACCAAATCTGTTCATTCGATAGAGTGACCAGGCCTCCCTCACCTG  1920
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312475  TTTTGACACTCACCAACCAAATCTGTTCATTCGATAGAGTGACCAGGCCTCCCTCACCTG  9312534

Query  1921     CCCAGGTGTATGATCCTACAGTTCCTGCCTTCTCTCCTACCCCGCACAGCTGCCAACTGG  1980
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312535  CCCAGGTGTATGATCCTACAGTTCCTGCCTTCTCTCCTACCCCGCACAGCTGCCAACTGG  9312594

Query  1981     TCCTACATCCTCAGCCCCTCTGCCACCACCTTAAATAGGACTTTACTGATTCCCCAACTT  2040
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312595  TCCTACATCCTCAGCCCCTCTGCCACCACCTTAAATAGGACTTTACTGATTCCCCAACTT  9312654

Query  2041     TGtttttttGTAGGATGAGATTTCCTTTTTATCCCAcccccccACACCCCAAACAGACAT  2100
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312655  TGTTTTTTTGTAGGATGAGATTTCCTTTTTATCCCACCCCCCCACACCCCAAACAGACAT  9312714

Query  2101     TGCTGGAGGGCAGACTGGAGGAAGGGGAAGGCATGCAGGTAAATTACTGCCTTGTCAGCC  2160
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312715  TGCTGGAGGGCAGACTGGAGGAAGGGGAAGGCATGCAGGTAAATTACTGCCTTGTCAGCC  9312774

Query  2161     TCTGACCCTCATCTCTCAGAATTGTTGGC  2189
                |||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312775  TCTGACCCTCATCTCTCAGAATTGTTGGC  9312803

                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311755  TGCCCAGTTGATCAGTCCCATCCTGGCTGCCTGACATCAGTGAAGACCTGCTGGGGATGT  9311814

Query  1201     CTGCTCAGAGGTCAGGAACGGCATGCGGTCCACAGGAACCAGCTCCCTACGCTTCCCCCA  1260
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311815  CTGCTCAGAGGTCAGGAACGGCATGCGGTCCACAGGAACCAGCTCCCTACGCTTCCCCCA  9311874

Query  1261     CGCCCTGTCCCTCCTCCACAGCCCCCTCCCCAAAGGAATAGGGTGGACTTTTAGGGATCA  1320
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311875  CGCCCTGTCCCTCCTCCACAGCCCCCTCCCCAAAGGAATAGGGTGGACTTTTAGGGATCA  9311934

Query  1321     AAAACAGAATTATTGGGTgtttcatttatttttttctttctttcttttttttttcataga  1380
                ||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311935  AAAACAGAATTATTGGGTGTTTCATTTCTTTTTTTCTTTCTTTCTTTTTTTTTTCATAGA  9311994

Query  1381     gatggggtctcactatgttgcccaggctgttctcaaactcctggcctcaggcgatccacc  1440
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9311995  GATGGGGTCTCACTATGTTGCCCAGGCTGTTCTCAAACTCCTGGCCTCAGGCGATCCACC  9312054

Query  1441     ttggcctcctgaagtgctggggttacaggtgtgagccactgcgcctggactgagtgtttg  1500
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312055  TTGGCCTCCTGAAGTGCTGGGGTTACAGGTGTGAGCCACTGCGCCTGGACTGAGTGTTTG  9312114

Query  1501     tttctttaAAGGATCTTATATTTTTCCTGTGCTACATACCACCACAGCAGCCCAGCTTCT  1560
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312115  TTTCTTTAAAGGATCTTATATTTTTCCTGTGCTACATACCACCACAGCAGCCCAGCTTCT  9312174

Query  1561     GTGGGGAGAGAAGTTGAAGGATCCCGAAGCTTTAGAAAAAGGATCTCAGCTGTGGCACAG  1620
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312175  GTGGGGAGAGAAGTTGAAGGATCCCGAAGCTTTAGAAAAAGGATCTCAGCTGTGGCACAG  9312234

Query  1621     GCAGTGTTATGCGCCTCACTGCCACATTGGTGCTGTTGTATTGAAGGTGGTGCTTCTGGC  1680
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312235  GCAGTGTTATGCGCCTCACTGCCACATTGGTGCTGTTGTATTGAAGGTGGTGCTTCTGGC  9312294

Query  1681     CTTGGCCCTTTTGAGTTGGTTTCCATTTGGGCTGCAGGTGACTCAGTGACTCCCTCCTCA  1740
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312295  CTTGGCCCTTTTGAGTTGGTTTCCATTTGGGCTGCAGGTGACTCAGTGACTCCCTCCTCA  9312354

Query  1741     AGCTGTCCTCCTGCTAAGACCAGCAGTCACAAACCCATGGCAAGGGTGAGTGTGAAGGCC  1800
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312355  AGCTGTCCTCCTGCTAAGACCAGCAGTCACAAACCCATGGCAAGGGTGAGTGTGAAGGCC  9312414

Query  1801     TAACCCTGTGCCTATGTAATAGGCTCCAAGCATCGACTCCCATCCTGAGAGGACCGGCCC  1860
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312415  TAACCCTGTGCCTATGTAATAGGCTCCAAGCATCGACTCCCATCCTGAGAGGACCGGCCC  9312474

Query  1861     TTTTGACACTCACCAACCAAATCTGTTCATTCGATAGAGTGACCAGGCCTCCCTCACCTG  1920
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312475  TTTTGACACTCACCAACCAAATCTGTTCATTCGATAGAGTGACCAGGCCTCCCTCACCTG  9312534

Query  1921     CCCAGGTGTATGATCCTACAGTTCCTGCCTTCTCTCCTACCCCGCACAGCTGCCAACTGG  1980
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312535  CCCAGGTGTATGATCCTACAGTTCCTGCCTTCTCTCCTACCCCGCACAGCTGCCAACTGG  9312594

Query  1981     TCCTACATCCTCAGCCCCTCTGCCACCACCTTAAATAGGACTTTACTGATTCCCCAACTT  2040
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312595  TCCTACATCCTCAGCCCCTCTGCCACCACCTTAAATAGGACTTTACTGATTCCCCAACTT  9312654

Query  2041     TGtttttttGTAGGATGAGATTTCCTTTTTATCCCAcccccccACACCCCAAACAGACAT  2100
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312655  TGTTTTTTTGTAGGATGAGATTTCCTTTTTATCCCACCCCCCCACACCCCAAACAGACAT  9312714

Query  2101     TGCTGGAGGGCAGACTGGAGGAAGGGGAAGGCATGCAGGTAAATTACTGCCTTGTCAGCC  2160
                ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312715  TGCTGGAGGGCAGACTGGAGGAAGGGGAAGGCATGCAGGTAAATTACTGCCTTGTCAGCC  9312774

Query  2161     TCTGACCCTCATCTCTCAGAATTGTTGGC  2189
                |||||||||||||||||||||||||||||
Sbjct  9312775  TCTGACCCTCATCTCTCAGAATTGTTGGC  9312803
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