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YÜKSEK LİSANS TEZİ 

BUĞDAYDA (Triticum aestivum L.) SU BASKININA TOLERANSTA  
ANAEROBİK GENLERİN MARKÖR OLARAK KULLANILMASI  

 
EMRE İLHAN 

Atatürk Üniversitesi 
Fen Bilimleri Enstitüsü 

Tarla Bitkileri Anabilim Dalı 

Danışmanı: Doç. Dr. Kamil HALİLOĞLU 
 
 
Buğday insan beslenmesinde önemli bir tahıldır. Dünyada her yıl milyonlarca hektar 
tarım alanı su baskınlarına maruz kalmakta ve buğday tarımı bundan olumsuz 
etkilenmektedir. Su baskınına toleransta hangi genlerin etkili olduğu bilinse de bunların 
buğday ıslahında kullanımı sınırlı olmaktadır. Bu çalışmada düşük oksijen içeren 
ortamlarda tezahür olan genlerin su baskınına toleransta markör olarak kullanılma ve 
bunları SSR markörleriyle ilişkilendirme olanakları araştırılmıştır. Bu nedenle su 
baskınına tolerant Ducula-1 ve hassas Seri-82 ile hassas Doğankent ve tolerant Ducula-
4 çeşitlerinin melezlerinden oluşturulan F2 populasyonlarında yapılan PCR 
çalışmalarında bu genlere ait 32 primer çiftinin %60’ı band üretebilmiştir. Ancak bu gen 
markörlerin dominant olması ve polimorfizm oranının bu hatlarda düşük olması 
nedeniyle bu gen parçalarından CAPS marker üretimi denenmiş ancak AluI, Tsp5091, 
AfaI, HaeIII kesim enzimlerinin denendiği bu sistemde polimorfizm elde edilememiştir. 
Aynı populasyonlar üzerinde kullanılan 109 SSR markörün de polimorfizm oranı %20 
seviyelerinde bulunmuştur. Bu markörlerin düşük polimorfizm vermesinin başlıca 
sebepleri arasında kullanılan anaçların beklenenden yakın genetik yapıya sahip olması 
ve genlerin temel gen yapısında olması sayılabilir. Çalışmanın sonuçları su baskınına 
toleransla ilgili nicelik özellikli bölgeleri tespit etme açısından önemli olacaktır. 
   

2009, 49 sayfa  

Anahtar Sözcükler: Su baskını, bağlantı haritası, F2 populasyonu, anaerobik genler, 
gene dayalı markörler 
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ABSTRACT 
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USE OF ANAEROBIC GENES AS MARKERS FOR TOLERANCE TO 
WATERLOGGING IN WHEAT  
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Wheat is an important cereal crop. Each year millions of hectars of agricultural area is 
subject to waterlogging and wheat cultivation has been negatively affected by it. 
Although it was known which genes was influenced by waterlogging, their use in wheat 
breeding has been limited. The objective of this study was to use those genes, which are 
expressed during low oxygen levels, as molecular markers and associate them with SSR 
markers. Fort his purpose, tolerant Ducula-1 and susceptible Seri-82 along with 
susceptible Doğankent and tolerant Ducula-4 F2 populations were used for PCR 
analyses and of the 32 primer pairs designed from those genes, 60% were able produce 
bands. Due to low polymorphism and dominant marker properties of those gene 
markers, CAPS marker system was exercised and restriction endonucleases such as 
AluI, Tsp5091, AfaI, and HaeIII were used but number of polymorphisms was not 
increased. On the same parents, 109 SSR markers were used and only 20% were found 
to be polymorphic. The reason for low polymorphism could be attributed to the similar 
genetic background of parents and housekeeping properties of the genes used as 
markers. The results of this study will be useful for determining QTLs related to 
waterlogiing tolerance. 
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1.GİRİŞ 

Günümüzde bilim adamlarının üzerinde önemle durduğu ve insanlığın tamamını 

ilgilendiren konuların başında, dengeli beslenmenin sağlanması ve açlık probleminin 

çözümü gelmektedir. Dünya nüfusunun sadece %15-20’sinin dengeli beslendiği, geri 

kalan nüfusun büyük bir bölümünün ise sadece fizyolojik olarak karnını doyurduğu göz 

önüne alınırsa konu daha da önemli bir boyut kazanmaktadır (Türk ve Yürür 2004). 

Dünyada nüfus artışının, besin maddeleri artışından daha fazla ve hızlı olması ve dünya 

nüfusunun 2020 yılında iki katına çıkacağı düşünülürse önümüzdeki bu kısa süre 

içerisinde birçok üründeki üretim düzeyinin iki katına çıkarılması gerektiği 

belirtilmektedir (Başer vd 2005). Günümüzde insan beslenmesi büyük ölçüde bitkilere 

bağlı olup, besinlerimiz ya doğrudan bitkilerden ya da bitkilerle beslenen hayvanlardan 

sağlanan ürünlerden oluşmaktadır. İnsan ve hayvan beslenmesinde vazgeçilmez bir yeri 

olan bitkisel üretimin artan nüfusa paralel olarak artırılması gerekmektedir.  

Tahıllar insan beslenmesinde doğrudan ya da dolaylı olarak kullanılan temel ürünlerdir. 

Dünya'da insanların sağladıkları günlük kalorinin %50'sinden fazlası tahıllardan 

karşılanmaktadır. Hayvansal besinlerin günlük kalori sağlamadaki payı yaklaşık %20 

olup, hayvanlar da çoğunlukla bitkisel yemlerle beslendiklerine göre; insanlar, günlük 

besinin yaklaşık 3/4'ünü tahıllardan sağlamaktadır (FAO 2003).  

Tahıllar içerisinde buğdayın önemi büyüktür. Buğday, tarih boyunca olduğu gibi bugün 

de insanların beslenmesinde kullanılan en önemli tahıllardan birisidir. Sahip olduğu 

büyük adaptasyon yeteneği sayesinde hemen hemen her türlü iklimde ve yörede 

yetiştirilebilme üstünlüğüne sahiptir. Tarımının kolay ve tamamen makineye dayalı 

olması, yetiştirici hatalarını ve olumsuz koşulları belli oranda telafi edebilmesi, 

pazarlama, taşıma, depolama ve işlenme kolaylıklarına sahip olması buğdayın sıradan 

bir bitki olmak yerine, geçmişte ve günümüzde olduğu gibi, gelecekte de stratejik bir 

bitki olma özelliğini devam ettireceği bir gerçektir.  
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2004 yılı istatistiklerine göre dünya buğday ekim alanı 210 milyon hektar, üretimi 573 

milyon ton, verimi ise 2720 kg/ha dır (FAO 2004). Dünya nüfusunun %35’inin temel 

besin maddesi buğday olup, insanlar tarafından tüketilen günlük kalorinin %20’si 

buğdaydan sağlanmaktadır. 

Türkiye’de bitkisel üretim içerisinde buğday, ekim alanı ve üretim bakımından en 

büyük payı almaktadır. Türkiye buğday ekim alanı 9,3 milyon hektar, üretimi 19,5 

milyon ton, verimi ise 2101 kg/ha’dır (DİE 2002). Verimi yüksek çeşitlerin ıslah 

edilmesi, olumsuz çevre koşullarına, hastalık ve zararlılara dayanıklı çeşitlerin 

geliştirilmesi, yetiştiricilik yöntemlerindeki olumlu gelişmeler buğday veriminin 

artmasını önemli derecede etkilemiştir. Fakat tüm bu olumlu gelişmelere rağmen stres 

faktörlerinden (sıcaklık, yağış, rüzgâr, nem v.b.) kaynaklanan zararlar buğday üretimini 

dolayısıyla verimi bir hayli kısıtlamaktadır. Bu faktörlerden biri de su baskınlarıdır. Su 

baskınlarından kaynaklanan zararlar çok önemli boyutlara varmıştır. Bunun yanında 

dayanıklı çeşitlerin ıslahı zararı en aza indirebilmektedir.  

Su baskınları dünyanın birçok yerinde tarımsal üretimi kısıtlamaktadır. Dünyada her yıl 

yaklaşık 10 milyon hektar alan su baskınlarından etkilenmektedir (Sayre et al. 1994). 

Aşırı yağış, topografya ve yetersiz toprak drenajı yüzünden meydana gelen su baskınları 

Türkiye’de de buğday üretimini azaltmaktadır. Hatay Tarım İl Müdürlüğü verilerine 

göre, sadece 2003 yılı içerisinde Amik ovasında yaklaşık 32 000 dekarlık buğday ekili 

alan su baskınlarına maruz kalmış ve yaklaşık 5 milyon TL üretim zararı tespit 

edilmiştir. Hatay Tarım İl Müdürlüğü verilerine göre Amik ovasında 2003 ve 2004 

yıllarında meydana gelen su baskınlarından dolayı oluşan zararların boyutları      

Çizelge 1.1-1.2’de gösterilmiştir.  
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Çizelge 1.1. Su baskınlarından zarar gören merkezler ve zarar miktarları (Anonim 2003) 

İlçenin Adı Alan (da) Ürün çeşidi Parasal değer (milyon TL) 

MERKEZ 14,259 BUĞDAY 2.245.792 

ALTINÖZÜ 4,444 BUĞDAY  666.600 

REYHANLI 3,923 BUĞDAY  629.568 

KIRIKHAN 9,283 BUĞDAY  1.434.150 

TOPLAM 31,909    4.976.110  

 
 
 
Çizelge 1.2. Su baskınlarından zarar gören merkezler ve zarar miktarları (Anonim 2004) 

İlçenin Adı Afet şekli Alan (da) Ürün çeşidi Parasal değer 

(milyon) 
MERKEZ Şiddetli yağış 4083 BUĞDAY 689.011 
KIRIKHAN(4 köy)  Şiddetli yağış 3724 BUĞDAY 567.600 
KIRIKHAN 
(9 köy)  

Şiddetli yağış 

ve Dolu 
6178 BUĞDAY 1.230.845 

TOPLAM  13985  2.487.456 

 

Su baskını aşırı yağış veya sulama sonucu suyun toprağa sızmadan uzun müddet 

yüzeyde kalması sonucu meydana gelir. Su baskını stresinden dolayı vejetatif 

aksamdaki oksijen eksikliği (annoxia) ve kökteki oksijen eksikliği (hypoxia) sürgün ve 

kök büyümesini engellemekte, kuru madde birikimini ve dane sayısını azaltmakta 

böylece verim kayıplarına sebep olmaktadır. Su baskını stresi sonucu aşırı su 

absorbsiyonu, kök ve sürgünlerdeki hormonların dengesini bozmakta, kök tarafından 

iyonların alımı ve taşınması engellenmekte ve bitki besin elementi noksanlığı ve/veya 

toksinliği gözlenmektedir. Su baskınlarından sonra yapılacak besin elementi takviyesi 

verim kaybını önleyebilmektedir. Örneğin; baskından sonra yapılan azotlu 

gübrelemenin zararı azalttığı bilinmektedir (Swarup and Sharma 1993; Oliveira 1991). 

Azot ve hayvan gübresi kullanımı gibi kültürel önlemlerin yanında, su baskınlarına 

toleranslı çeşitlerin ıslahı, zararları azaltabilmektedir. Su baskınından etkilenen 
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fizyolojik ve morfolojik karakterlerin tespiti ve bu strese karşı kullanılabilecek genetik 

farklılıklar, su baskınına tolerans için güvenilir seleksiyon markörlerinin olmadığı 

zamanlarda başarılı bir ıslah programı için gerekli faktörlerin başında gelmektedir. 

Yapılan bir çalışmada buğday bitkileri beş hafta boyunca su baskınına maruz bırakılmış, 

kardeşlenme, yaprak sararması, kuruma, kısırlık, dane verimi ve dane ağırlığı gibi 

kriterler esas alınarak su baskınına toleranslı 6 adet yazlık buğday hattı belirlenmiştir 

(Sayre et al. 1994). Verim ve verim öğeleri kullanılarak yapılan bir su baskınına 

tolerans çalışmasında da üç genotip su baskınına karşı çok iyi uyum göstermiştir 

(Collaku and Harrison 2002).  

Su baskını stresine karşı bitkilerin, farklı dayanıklılık mekanizmaları gösterdiği ortaya 

konulmuştur. Bunlar arasında yer alan aşırı duyarlılık tepkimesi (HR, Hypersensitive 

Reaction), aktif oksijen türlerinin üretilmesi, fitoaleksinlerin sentezlenmesi, bitki hücre 

duvarında gözlenen yapısal değişiklikler; lignin, fenolik ve proteinlerin (PR proteinleri) 

birikimi ve bunların sentezlenmesinde rol oynayan enzimlerin aktivasyonunda meydana 

gelen değişikliklerle ilgili dayanıklılık mekanizmaları birçok konukçu-patojen 

ilişkilerinde irdelenmiş ve bu mekanizmaların bitkilerde fizyolojik streslere ve patojenik 

etmenlerin gelişimini engellemedeki rolleri ortaya konulmuştur (Mansfield 1990; 

Nicholson and Hammerschmidt 1992; Lamb and Dixon 1997).  

Eğer su baskınına tolerans için direkt ve güvenilir seleksiyon ölçütleri yoksa başarılı bir 

ıslah programı için bitkinin farklı gelişme dönemindeki dayanıklılık mekanizmalarının 

belirlenmesi ve bunların seçici markörler olarak kullanılması gen kaynaklarının doğru 

kullanılmasını sağlayacaktır. Bu yüzden biyotik ve abiyotik streslere maruz kalmış ve 

kalmamış bitkilerin gösterdiği fizyolojik (hücrede içerisinde ortaya çıkan morfolojik ve 

biyokimyasal farklılaşmalar) ve morfolojik reaksiyonlar (fenotipteki değişiklikler) 

dayanıklılık mekanizmasını belirlemede başarıyla kullanılmaktadır. Daha önceki tarla 

ve laboratuar çalışmaları, bu strese karşı toleransın kalıtsal bir özellik olduğunu 

göstermiştir (Cao et al. 1991, 1995; Boru et al. 2001). Dolayısıyla su baskınına karşı 

zararın azaltılması için toleranslı buğday çeşitlerin geliştirilmesi mümkün olmaktadır.  
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Su baskınlığına toleransın kalıtımı ile ilgili çok farklı düşünceler ortaya konmuştur. Su 

baskınına toleransın az sayıda ve dominant genlerle idare edildiği buğday (Boru et al. 

2001), çeltik (Setter et al. 1997.), mısır (Subbaiah and Sachs 2003), sorgum ve soya 

fasulyesinde (Yeboah et al. 2008.) rapor edilmiştir. Cao et al. (1991, 1995) bu 

karakterin tek gen tarafından idare edildiğini savunurken, Hamachi (1989) ve Boru et al.  

(2001) dayanıklılık karakterinin birden fazla gen (poligenik) tarafından idare edildiğini 

gözlemişlerdir. Su baskınına toleransın kalıtımının tayini bu genin tespiti ve zararı 

önleme açısından çok önemlidir. Su baskını stres faktörüne bağlı morfolojik ve 

fizyolojik karakterlerin takip edilmesi ve genotiplerle olan ilişkilerinin bulunmasıyla 

dayanıklı çeşitlerin elde edilmesi mümkündür.  

Buğday, ülkemiz ve dünya açısından önemli bir gıda maddesi ve geçim kaynağıdır. 

Abiyotik stress faktörlerinden kaynaklanan zararlar buğday üretimini önemli derecede 

kısıtlamaktadır. Su baskınlarından kaynaklanan zararlar da küçümsenmeyecek kadar 

fazladır. Oluşan zararı en aza indirmek için kültürel önlemlerle yapılan mücadelenin 

yanında, dayanıklı çeşitlerin ıslahı da önem arz etmektedir. Dayanıklı çeşitlerin elde 

edilmesi, bu stres faktörüne bağlı morfolojik ve fizyolojik karakterlerin takip edilmesi 

ve genotiplerle olan ilişkilerinin belirlenmesiyle mümkündür. Günümüzde, farklı 

genotiplerin gen kaynağı olarak kullanılması ve tolerans genlerinin buğday kromozomu 

üzerindeki yerlerinin belirlenmesi, moleküler işaretleyiciler sayesinde daha kısa sürede 

yapılabilmekte ve genlerin klonlanmasını kolaylaştırmaktadır.  

Bitkilerin genetik yapılarının amaca uygun bir şekilde yönlendirilmesi için moleküler 

markörlerden genel olarak kalitatif ve kantitatif özelliklerin ıslahında, seleksiyonda, 

çeşit tanımlanması ve korunmasında, genotipler arası genetik uzaklığın belirlenmesinde 

ve de genetik ve bağlılık haritalamalarında kullanılmaktadır (Bilgin ve Korkut 2005). 

Moleküler markörler genom üzerinde belli bir bölgeyi tanımlamak için kullanılan 

genetik işaretlerdir (Gülşen ve Mutlu 2005).  

Yüksek organizmalarda henüz görevleri bilinmeyen, ancak düzenleyici role sahip 

olduğu düşünülen rastgele tekrarlanan DNA bölgeleri bulunmaktadır. Bu tekrarların her 
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ünitesindeki nükleotid sayısına göre mikrosatellit ve minisatellit olarak adlandırılırlar. 

Mikrosatellitler aynı zamanda STR veya SSR olarak da bilinmektedir (Tautz 1989). 

Bu çalışmanın amacı göllenmeye toleranslı ve duyarlı anaçlardan oluşturulan F2 

populasyonunda, lokasyonları belli olan SSR markörleri kullanılarak Dennis et al. 

(2000) tarafından tespit edilen 25 adet anaerobik şartlarda tezahür eden genlerden elde 

edilen 32 adet STS markörünün hem yerlerini belirlemek hem de yakın ayrışan (hareket 

eden) SSR markörlerini tespit etmektir. Polimorfizm oranı daha düşük olan gen bazlı 

markörleri daha polimorfik SSR markörleriyle ilişkilendirmek, markör destekli 

seleksiyonla su baskınına toleranslı buğday çeşitleri geliştirmede olduğu kadar su 

baskını toleransının genetik mekanizmasını anlamada da yardımcı olabilir. 
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2. KAYNAK ÖZETLERİ 

Su baskınları dünyanın birçok yerinde buğday üretimini kısıtlamakta ve dünyada her yıl 

yaklaşık 10 milyon hektar alan su baskınına maruz kalmaktadır. Aşırı yağış, topoğrafik 

etmenler ve yetersiz toprak drenajı yüzünden meydana gelen su baskınları; Türkiye’de 

de buğday üretimini olumsuz yönde etkilemektedir. Hatay Tarım İl Müdürlüğü 

verilerine göre, sadece 2003 ve 2004 yılını kapsayan dönemde Amik ovasında yaklaşık 

48 000 dekarlık buğday ekili alan su baskınlarına maruz kalmış ve 5 milyon ABD 

Doları’ndan fazla üretim zararı tespit edilmiştir (Hatay Tarım İl Müdürlüğü tabii afet 

raporu, 2003).  

Oksijenin hücreye enerji saylayan biyokimyasal döngülerde ne kadar hayati olduğu ve 

oksijenin varlığı veya yokluğunun metabolik aktiviteleri ve enerji üretimini nasıl 

etkilediği bilinmektedir. Su baskınları, bitkilerde oksijen yetersizliğine (hypoxia), 

sürgün ve kök büyümesinin yavaşlamasına ve sonunda oksijen yokluğu (annoxia) 

nedeniyle durmasına ve kuru madde birikiminin ve dolayısıyla verimin azalmasına yol 

açmaktadır. Aslında, önceden görülen kısmi oksijen eksikliği (hypoxia), bir sonraki 

basamakta oluşan annoxia anında köklerin yaşayabilmek için biyokimyasal ve anatomik 

olarak uyum sağlamasını teşvik eden bir alıştırma süreci gibi görülebilir. Hypoxia 

anında bu teşvik sürecini tetikleyen mekanizma henüz bilinmemekle beraber, kısmi 

oksijen yokluğunu algılayan bazı anaerobik (oksijensiz ortamda tezahür eden) 

proteinleri şifreleyen genlerin hem transkripsiyon sırasında hem de translasyon-sonrası 

üst seviyelerde idare edildiği bilinmektedir (Dolferus et al. 2003; Subbaiah and Sachs 

2003; Baxter-Burrell et al. 2003). Genel olarak anaerobik kökler ATP üretimini glikoliz 

yoluyla sağlarlar. Glikoliz döngüsü piruvik asidi etanolik ve laktik asit femantasyonuna 

götürür. Böylece her glikoz molekülünden 2 ATP üretilir. Bu yol oksijenli solunuma 

göre oldukça verimsizdir. Fakat oksijen tamamen bitene kadar köklerin metabolik 

işlevlerini kısa bir sürede olsa devam ettirmesi için önemlidir (Xia Saglio and Roberts 

1995). Bu süre zarfında üretilen az miktardaki enerjinin kritik rol oynayan belli 

anaerobik proteinlerin sentezlenmesi (özellikle alkolik fermantasyon enzimleri) 

sitoplazmanın ve kofulun asidifikasyonu ve hücre zarının korunması açısından da 
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hayatidir (Greenway and Gibbs 2003). Bu az miktardaki ATP enerjisini sağlamak 

amacıyla gereken glikoz α-amilaz enziminin nişastayı çeşitli şekerlere parçalamasıyla 

ortaya çıkar (Loreti et al. 2003). Ayrıca anaerobik kökler anaerobik metabolizma 

sonucu oluşan yan ürünlerin (fazla proton, asetaldehit, nitrik oksit) toksik etkisiyle 

ölebilirler (Gerendás and Ratcliffe 2002; Dordas et al. 2003). Bu yüzden alkollü 

fermantasyonda, asetaldehiti etanola çeviren alkol-dehidrogenaz enzimi aktivitesi 

purivik asitten asetaldehiti üreten purivat dekarboksilaz enziminden fazla olduğunda 

asetaldehitin toksik etkisi azaltılır. Oksijen eksikliğini algılayan diğer bir gen ise 

haemoglobin veya pytoglobin genidir. Haemoglobin geniyle transforme edilen Petunia 

bitkileri su baskınına karşı kayda değer bir tolerans göstermişlerdir (Mao et al. 2003). 

Anaeorobik genlerin üst seviyelerde idaresi (up-regulation), Myb ve G-box 

transkripsiyon faktörleri gibi proteinimsi yapıların hedef genlerdeki promotör bölgesine 

bağlamasıyla sağlanmaktadır (De Vetten and Ferl 1995; Menguzzato et al. 1995). 

Düşük oksijen uygulaması süresince yaklaşık olarak 20 anaerobik proteinin 

sentezlendiği belirtilmiştir. Bu teşvik edilen bu proteinlerin çoğunun glikolitik ve 

fermantasyon yollarının enzimleri olduğu saptanmıştır (Dolferus et al. 2003). Düşük 

oksijen seviyelerinde uyarılan genlerin bir listesi Çizelge 2.3’ de verilmiştir. 

Burada adı geçen genler ayrıca bitkinin anatomik olarak su altında kalması için 

aerenkima (hücreler arası hava boşlukları) ve hızlı sürgün oluşumunu da tetikleyerek bir 

çeşit kaçış mekanizması veya önlem almasını sağlarlar. Köklerdeki aerenkima oluşumu 

göllenmenin ilk sürelerinde kısmi oksijen kaybıyla başlar. Bu morfolojik uyumun, etilen 

konsantrasyonundaki artışla kök korteksinde programlı hücre ölümünün bir sonucu 

olduğu bilinmektedir (Drew et al. 1979; Evans 2003). Aerankima oluşumu sayesinde 

hücreler arası boşluklardan gaz geçişi sağlanıp dokuların su altında biraz daha canlı 

kalması sağlanır. Aerenkima oluşumunda görev alan genlerin tayini de su baskınına 

toleransta çok önemlidir. Kalsiyum pompalayan ATPaz, expansinler, selülazlar ve hücre 

duvarını destabilize eden diğer anaerobik polipeptitler aerankima oluşumuna yardım 

etmektedir (Evans 2003). 
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Çizelge 2.1. Düşük oksijen şartlarında uyarılıp aktif olarak sentezlenen proteinler ve genlerin listesi 
(Dennis et al.  2000). 

Gen Gen Adı Kaynağı 
Bulunma 
seviyesi 

İşlevi Referans 

ACS5 1-aminosiklopropan-1-karboksilik asit sintaz  Oryza sativa 
RNA Etilen 

biyosentezi 
Olson vd 1994 

ADH1  Alkol dehidrogenaz Hordeum vulgare 
RNA, 
Protein 

Alkol 
fermantasyonu 

Freeling and 
Bennett, 1985 

ADH2 Alkol dehidrogenaz   
      

AAT1 Alanine aminotransferaz  Hordeum vulgare  
RNA, 
Protein 

Alanin 
fermantasyonu  

Good and Crosby, 
1989 

AAT2 Alanine aminotransferaz  Hordeum vulgare  
      

AMY Alfa-amilaz Triticum aestivum  
RNA, 
Protein 

Sükroz yıkımı Perata vd 1993 

CPDK Kalsiyuma bağlı protein kinaz  Triticum aestivum  
Protein Protein kinaz Morello vd 1994 

ENOL Enolaz 2 Hordeum vulgare  
RNA, 
protein 

Glikolizis  Sachs vd 1996 

FEDH Format dehidrogenaz  Triticum aestivum  

RNA, 
Protein 

C1 
metabolizması 

Hourton-Cabassa 
vd 1998; Suzuki 
vd 1998 

FBALD Fruktoz  1-,6-bifosfat aldolaz  Triticum aestivum 

RNA, 
Protein 

Glikolizis  Kelley and 
Freeling, 1984b; 
Dennis vd 1988 

GBF1 G-box bağlama faktörü 1 Zea mays 
RNA Transkripsiyon 

faktörü 
De Vetten and 
Ferl, 1995 

GBF2 G-box bağlama faktörü 2 Zea mays 
      

GPİSO Glukoz -6-fosfat izomeraz  Triticum aestivum  

RNA, 
Protein 

Glikolizis Kelley and 
Freeling, 1984a; 
Sachs vd 1996 

GSYN1 Glutamat Sintaz  Oryza sativa 
Protein Nitrojen 

metabolizması 
Mattana vd 1994a 

GSYN2 Glutamat Sintaz  Oryza sativa 
RNA, 
Protein 

Glikolizis Sachs vd 1996 

GLCAL Gliseraldehit-3-fosfat dehidrogenaz    
 RNA, 
Protein 

 Glikolizis Sachs vd 1996 

HEG hemoglobin apoprotein Hordeum vulgare  
RNA ?; Oksijen 

depolaması 
Trevaskis vd 1998 

HEXO hegzokinaz Triticum aestivum  
Protein Glikolizis Bouny and Saglio, 

1996; Fox vd 1998 

LDH L-laktat dehidrogenaz Hordeum vulgare  
RNA, 
Protein 

Laktik asit 
fermantasyonu 

Hoffman vd 1986; 
Germain vd 1997 

MYB2 Transkripsiyon faktörü Myb2 Triticum aestivum  
RNA Transkripsiyon 

faktörü 
Hoeren vd 1998 

NRED1 Nitrat Redüktaz Zea mays 
Protein Nitrojen 

metabolizması 
Mattana vd 1994b 

NRED2 Nitrat Redüktaz Zea mays 
Protein Nitrojen 

metabolizması 
Mattana vd 1994b 

NRED3 Nitrat Redüktaz Hordeum vulgare  
      

NRED4 Nitrat Redüktaz Zea mays 
      

PFUC Pirofosfata bağlı fosfofrükto-1-kinaz Triticum aestivum 

Protein Glikolizis Botha and Botha, 
1991; Mertens, 
1991 

PYRCAR Piruvat dekarboksilaz  Triticum aestivum 
RNA, 
Protein 

Alkol 
fermantasyonu 

Kelley, 1989 

SST1 Sükroz sintaz tip I Triticum aestivum 
RNA, 
Protein 

Sükroz yıkımı Springer vd 1986; 
Martin vd 1993 

SST2 Sükroz sintaz tip II Triticum aestivum       

VP1 vakuolar H+-pirofosfataz  Oryza sativa 
RNA ?; Sitosolik 

asidosis  
Carystinos vd 
1995 

XB1 Ksiloglukan endotransglikosilaz  Hordeum vulgare  
RNA Hücre duvarı 

gevşemesi 
Sachs vd 1996 

XB2 Ksiloglukan endotransglikosilaz  Hordeum vulgare        

XE Ksiloglukan endotransglikosilaz  Hordeum vulgare       
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Su baskının aerankima sistemini destekleyen diğer bir gelişimsel etkisi de sürgün 

uzaması ve/veya su altında kalan yaprakların dik durmasının sağlanmasıdır (Grimoldi et 

al. 1999; Cox et al. 2003). Böylece bitki boyundaki artış hem ışık yardımıyla 

fotosentetik oksijenden hem de havadaki çözünmüş oksijenden yararlanmayı sağlar. 

Etilenin giberellin ve oksinlerle beraber hücre uzamasını kontrol ettiği bilinmekle 

birlikte (Musgrave, Jackson and Ling, 1972), etilen dışındaki bazı tetikleyici 

moleküllerin de hücre uzamasına neden olduğu rapor edilmiştir (Ella 2003). Özet olarak 

su baskınına tolerans yapısal ve biyokimyasal açıdan şu başlıklar altında toplanabilir: 

1- Anaerobik proteinler, 

2- Anaerobik proteinlerin oluşumunu tetikleyen işaretçiler (reporter genler), 

3- Su baskını sonucu oluşan toksinlerin birikimini engelleyici proteinler, 

4- Genel aerankima oluşumu, 

5- Hızlı sürgün oluşumu, 

 

Yukarıda sayılan 1., 2. ve 3. maddelerindeki proteinlerin bir çoğunun sekansları halka 

açık veri tabanlarında (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) mevcut olup çeltik, arpa ve mısır 

gibi buğdaya yakın akraba bitkilerin yanında dikotlardan Arabidopsis’te de bu 

proteinleri üreten genlerin nükleotit dizinimlerindeki benzerlik ilgi çekicidir. Ayrıca 

çizelge 2.3’te verilen genlerin bir kısmının (Piruvate dehidrogenaz karboksilaz, sükroz 

sintaz, miyoglobin vb.) homoloğu da buğdayda fiziki olarak delesyon hatlarında 

haritalanmış olduğu bu veri tabanları taranarak tespit edilmiştir 

(http://wheat.pw.usda.gov/wEST/blast). Bu sekanslanmış dizilerden STS (Sequence 

Tagged Sites) elde edilebildiği gibi adı geçen genlerden bazıları da VNTR (Variable 

Number Tandem Repeat) içermekte bu da PCR işaretleyicilerinin kullanılmasını 

kolaylaştırmaktadır. STS işaretleyicileri buğdayda başarıyla kullanılmıştır (Talbert 

1994; Blake 1996). Maroof Shah et al. (2000) yaptıkları çalışmada 77 STS (Sequence 

Tagged Sites= Dizisi Etiketlenmiş Alanlar) ve 10 SSR markörü ile buğday kültürleri 

arasındaki polimorfizmi belirlemekte kullanmışlardır. Yine, Chen et al. (1994a)’de 38 

adet STS markörü kullanarak buğdayda genetik çeşitlilik üzerine yaptıkları 
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çalışmalarında %63’lük bir oranla 24 STS markörünün polimorfik bant ürettiğini 

belirtmişlerdir.  

 

Kai et al. (2006) su baskınına toleranslı Stiring arpa genotipi ile duyarlı Jinglou 11 

genotipini melezleyerek F2 populasyonunda 73 SSR primeri kullanmışlardır. Sadece bir 

SSR marköründe (WMC1E8) ebeveynler arasında ve toleranslı ve duyarlı bireyler 

arasında polimorfizm görülmüştür. Aynı çalışmada bu markör ile klorofil içeriği 

arasında korelasyon belirlemişlerdir. Bu belirlenen QTL toplam fenotipik varyasyonun 

%29,91’ini kapsamaktadır. Yine su baskınına toleransla ilişkili QTL’i belirlemek 

amacıyla Li et al. (2008) iki farklı katlanmış haploid populasyonuyla  SSR ve AFLP 

markörlerini kullanmışlardır. Araştırma sonucunda belirlenen QTL’lerin su baskını 

toleransı için arpa ıslahında kullanılabileceğini ve bu QTL’lerin 1H kromozomu üzerine 

yerleştiğini bildirmişlerdir. Su baskına toleransla ilgili yapılan bir çalışmada Qui et al. 

(2007) duyarlı (HZ32) ve tolerant (K12) mısır genotiplerinden elde edilen F2 

populasyonunda 177 SSR markörü kullanılmıştır. İki aşamada yürütülmüş olan bu 

çalışmada 25 ve 34 QTL belirlenmiştir. Belirlenen bu QTL’lerle SSR markörleri 

ilişkilendirilerek mısır genomundaki yeri haritalanmıştır. Soya fasulyesi germplasmında 

su baskınına tolerans için QTL belirlemek amacıyla Reyna et al. (2003) yaptıkları 

çalışmalarında Sat_064 SSR markörünü Archer çeşidinde su baskınına toleransla ilişkili 

QTL’i belirlemişlerdir.  

 

Dünyada su baskınına toleranslı ve hassas olan buğday çeşit ve hatları belirlenmiştir. 

Van Ginkel et al. (1992) 14 yazlık buğday hattının su baskınına toleransının olduğunu 

belirlemiş, Boru et al. (2001) tarafından yapılan çalışmada ise Prl/Sara, Ducula ve 

Vee/Myna tolerant, Seri-82 ve Kite/Glen’i ise hassas çeşitler olarak kullanmıştır. 
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3.MATERYAL ve YÖNTEM 

3.1.Bitki Materyalinin Elde Edilmesi 

Haritalama popülasyonu olarak kullanılacak olan F2 bitkilerinin eldilmesi için, tolerant 

Ducula-4 ile duyarlı Doğankent çeşidi ve tolerant Ducula-1 ile duyarlı Seri-82 çeşidi 

melezlenerek F1 bitkileri elde edilmiştir (Şekil 3.1).  

 
Şekil 3.1 F2 tohumu için yetiştirilmeye bırakılan F1 bitkileri. 
 

Doğankent x Ducula-4 ve Ducula-1 x Seri-82 melezlerinden elde edilen F2 

populasyonlarının DNA izolasyonu için tarla ve tel kafes şartlarında üretimi yapılmıştır. 

Doğankent x Ducula-4 melezinden 161, Ducula-1 x Seri-82 melezinden 207 adet F2 

bitkisi üretilmiştir (Şekil 3.2). Bitkiler 3- 4 yapraklı dönemdeyken DNA izolasyonu için 

3- 5 g doku alınıp kuru soğutucuda kurutulmuş ve izolasyon aşamasına kadar -20°C de 

muhafaza edilmiştir. Daha sonra olgunlaşan bitkilerin daneleri tek bitki hasat 
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yöntemiyle hasat edilip gelecek ekim dönemine kadar kâğıt torbalarda muhafaza 

edilmektedir.  

 
Şekil 3.2. Tel kafeste F2 populasyonuna ait DNA ve F2 ailesi tohumlarının eldesi için 
yetiştirilen bitkiler.  

 

3.2.DNA izolasyonu  

DNA izolasyonu için CTAB metodu kullanılmıştır. Bu amaçla yaklaşık 0.2 g 

kurutulmuş doku sıvı nitrojen yardımıyla öğütülüp izolasyon tampon çözeltisi (%2 

CTAB, 1.4 M NaCl, 20 mM EDTA, 2 M TRIS (pH 8.0), %2 PVP-40 (polyvinyl 

pyrrolidone)) eklenerek yaklaşık 80 dk 65°C de bekletilmiş olup bu süre zarfında tüpler 

çalkalanarak karışım sağlanmıştır. Daha sonra eşit miktarda kloroform : izoamil alkol 

(24:1) ilave edilmiş ve tüpler ters çevrilerek 10- 15 dk süreyle beklenmiştir. 10 dk 5700 

RPM’de santrifüjden sonra en üstteki sıvı (süpernatant) yeni tüplere konarak üzerlerine 

600 µL izopropanol (-20 ˚C) ilave edilmiştir. 10 dk 5700 RPM’de DNA’nın çökelmesi 

sağlandıktan sonra izopropanolu uzaklaştırmak için % 70’lik etanol ile yıkama işlemi 

yapılmıştır. Daha sonra DNA oda koşullarında kurumaya bırakılarak kuruyanlara      
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200 µL TE tampon çözeltisi eklenmiş ve 4 °C’de 1 gece beklendikten sonra -20°C’de 

analiz anına kadar muhafaza edilmiştir. DNA İzolasyonundan sonra spektrofotometrede 

260/280 nm dalga boyunda DNA konsantrasyon ölçümleri tamamlanmıştır. 

Örneklerden yeteri kadar DNA elde edilmiş ve bunlar PCR analizine kadar -20°C’de 

muhafaza edilmiştir.  

3.3.Primer Düzenleme 

Veritabanlarındaki sekanslanmış çizelge 2.1’de verilen genlerin konservatif dizileri 

arasındaki bölgeler kaynak alınarak PCR-primer düzenleyici programı (Primer 3; Rozen 

ve Skaletsky, 2000) dizayn edilmiştir. Araştırmada kullanılan AUG’ye ait primerler ve 

SSR primerler Biogene tarafından sentezlettirilmiştir. Kullanılan SSR primerleri her A, 

B ve D genomlarına ait her kromozom koluna en az iki markör gelecek şekilde 

primerler seçilmiştir (Sourdille et al. 2004;  Song et al. 2005).  

3.4.PCR Analizi 

Daha önce sentezletilen SSR ve STS primerleri anaçlardan elde edilen DNA’larla 

birlikte polimorfizm tespitine tabi tutulmuştur. PCR tepkimesi 25 µl hacimde yapılmış 

olup tepkime içeriği bazı modifikasyonlar haricinde genel olarak şu şekildedir. 0,25 µM 

(her bir primerden), 0,2 mM dNTP, 1,5 mM MgCl2, 1 unite Taq polimeraz, 50- 100 ng 

bitki DNA’sı alınıp karıştırılmıştır. Karışım tamamlandıktan sonra tüpler birinci 

döngüde 94°C de 5 dk; 35 döngüde 1 dk 94 °C, 30 sn 45 °C veya 50 °C (primerin erime 

sıcaklığına bağlı olarak), 1 dk 72 °C; ve en son döngüde 72°C 5 dakika olarak 

ayarlanmıştır. 

3.5.Elektroforez 

%3’lük metafore (Prone numicropor ®) agaroze üzerinde PCR ürünü 120 V’ta yaklaşık 

2 saat yürütme yapılmıştır. 
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3.6.CAPS Markörleri  

Genlere ait primerlerden üretilen polimorfik olmayan PCR ürünleri, CAPS markör 

eldesi için http://tools.neb.com/NEBcutter2/index.php  web sayfasındaki veri 

tabanından genlere ait en uygun kesim enzimleri tespit edilmiştir. Kesim enzim şartları 

Takara restriction digestion kitlerinde bulunan şartlara göre uygulanmıştır.  

3.7.İstatistiki Analiz 

Haritalama için Mapmaker (Lander et al.1987; Lincoln et al. 1993) veya Mapmanager 

QTX (Manly et al. 2001) programları kullanılmıştır.  
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4.ARAŞTIRMA BULGULARI ve TARTIŞMA  

Çizelge 2.1’deki anaerobik olarak uyarılan genlere ait konzervatif bölgeler ve primer 

eldesi EK-1’de gösterilmiştir. Diğer bitkilerde karşılaştırılamayan genlerin primer eldesi 

konservatif bölgelere bakılmaksızın doğrudan yapılmıştır (Rozen and Skaletsky 2000). 

Anaerobik olarak uyarılan genlere (AUG) ait 32 adet primer çifti (EK-2) ve buğday 

genomunda fiziki lokasyonları delesyon hatlarında belirtilmiş 109 adet SSR markörü 

(Sourdille et al. 2004; Song et al. 2005) Ducula-1 ile Seri-82 ve Doğankent ile Ducula-4 

anaçları arasında polimorfizm analizine tabi tutulmuştur. Ducula-1 ile Seri-82 anaçları 

üzerinde yapılan polimorfizm testinde verilen sıcaklık derecelerinde AUGlerden 26 

tanesi PCR ürünü üretmesine karşın altı tanesi hiç bant üretememiştir (Şekil 4.1). 

Doğankent ile Ducula-4 anaçlarına ait polimorfizm testinde ise 25 tane AUG primeri 

bant üretmesine karşın, 7 tanesi hiç bant üretememiştir (Şekil 4.2). Bant üreten 

AUGlerden Adh1, Adh2, Enol, Gbf1, Gsyn1, Glcal polimorfik bulunmuştur. Bunlardan 

sadece Enol ve Nred2, Ducula-1 x Seri-82 ait 207 adet F2 bitkilerinde denenmiştir. 

Sonuçta Ducula-1 x Seri-82 populasyonuna ait bitkilerde Enol’e ait yaklaşık 300 bç 

(baz çift)’lik bir parça Ducula-1’de varken Seri-82 bu parça bulunmamış ve bu gene ait 

primer çiftinin dominant markör olarak kullanılabilmesi mümkün olmuş ve sonuç Ki-

kare testine göre 3:1 açılımına uygun bulunmuştur. Yine, yaklaşık 250 bç’lik bir parça 

Nred2 genine ait parça Ducula-1’de görülürken Seri-82’de görülmemiş bu da F2 

populasyonunda Ki-kare testine göre 3:1 açılımına uygun bulunmuştur. Bu gen 

parçalarının tolerant Ducula-1 de bulunması hassas Seri-82 de bulunmaması bu gende 

bulunan primer bölgesindeki değişimin sebep olabilmesi mümkündür. Bu değişim de su 

baskınına toleransta önemli olabilir fakat kesin sonuç almak için sekans analizi 

yapılması ve bu bölgenin tezahür derecelerinin incelenmesi gerekmektedir. Doğankent x 

Ducula-4 populasyonunda bu gen markörleri denenememiştir.  
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AAT2 AMY FBALD HEG MYB2 NRED1 

 
 

Şekil 4.1. Ducula-1 ile Seri-82 anaçlarında bant üretmeyen AUG markörleri 

 

AAT1 AAT2 FEDH GSYN1 GSYN2 MYB2 VP1 

 
Şekil 4.2. Doğankent ile Ducula 4 anaçlarında bant üretmeyen AUG markörleri 
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Kullanılan 109 SSR markörlerinin hepsi iki populasyonda da PCR ürünü oluşturmuştur. 

Ducula-1 ile Seri-82’ye ait anaçlarda denenen 15 adet SSR markörü polimorfik 

bulunmuş, 94 adedi de polimorfik bulunmamıştır. Kullanılan SSR markörlerinin 

dominant ve kodominant özelliğe sahip oldukları belirlenmiştir. Kodominant 

markörlerden GWM160, GWM46, BARC105’in primerleri Ducula-1 x Seri-82 

populasyonunda analiz edilmiş, bunlar da Ki-kare testine (Çizelge 4.1) göre 1:2:1 

açılımına uygun bulunmuştur (Şekil 4.3.a ve b). Bu SSR markörleriyle Enol markörü 

MAPManager QTX (Manly et al. 2001) programında harita analizine tabi tutulmuş, 

ancak markör sayısı yeterli olmadığından uygun bir bağlılık haritası elde edilememiştir. 

Maroof Shah et al. (2000) yaptıkları çalışmada 77 STS ve 10 SSR markörü ile buğday 

kültürleri arasındaki polimorfizmi belirlemekte kullanmışlardır. Araştırma sonuçlarına 

göre STS markörlerinin %3,9’u buğday kültüründe polimorfik bant üretmesine karşın, 

10 SSR markörünün altısı 2 buğday kültürü arasında polimorfik bant üretmiştir. Chen et 

al. (1994a)’de 38 adet STS markörü kullanarak buğdayda genetik çeşitlilik üzerine 

yaptıkları çalışmalarında %63’lük bir oranla 24 STS markörünün polimorfik bant 

ürettiğini belirtmişlerdir.  

 

 
 

Doğankent ile Ducula-4 anaçlarında denenen SSR primerlerinin hepsi PCR ürünü 

oluşturmuş bu primerlere ait 109 SSR markörlerinin 13 tanesi polimorfik bulunmuştur. 
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BARC147, GWM46, GWM160, GWM186, GWM493, GWM501 markörleri ilgili 

populasyonda denenmiş ve GWM160 ile GWM501 markörleri dominant olarak teşhis 

edilmiştir. Bu markörlerden kodominant olanlar Ki-kare tesine göre 1:2:1 açılımına, 

dominant olanlar da 3:1 açılımına uygun bulunmuştur (Çizelge 4.2). Daha önce fiziksel 

olarak 3B kromozomunun telomerik kısmında aynı bölgede bulunan BARC147 ve 

GWM493 beraber ayrışıp aralarındaki uzaklık 0 cM (centi Morgan) bulunmuştur (LOD 

skoru= 49,7). SSR markörlerinden GWM583, BARC127, GWM611, GWM428, 

GWM565 ve WMC48 polimorfik bulunmuş olup populasyonlarda henüz 

denenmemiştir. Büyükünal Bal and Kaeppler (2004)’te yulaf mikrosatellitlerinin yulaf 

haritalama çalışmalarında uygulanabilirliklerinin belirlenebilmesi amacıyla yaptıkları 

çalışmada 44 yulaf mikrosatelliti kullanmışlar. Bunlardan sadece 5’i polimorfik bant 

vermiş ve 3 lokusta 1:2:1 açılımına uygun bantlar elde ederek ki-kare tesitine tabi 

tutmuşlardır. 

 
Çizelge 4.1. Ducula-1 x Seri-82 populasyonuna ait Ki-kare değerleri 
 

Beklenen Gözlenen 
Primer H0 Ana Baba Heterozigot Ana Baba Heterozigot   
GWM160  1: 2: 1 51,75 51,75 103,5 51 44 111 0,424 5,991 
GWM46  1: 2: 1 51,75 51,75 103,5 47 46 109 0,505 5,991 
BARC105  1: 2: 1 51,75 51,75 103,5 55 62 85 0,063 5,991 
ENOL  1: 3 51,75 0 155,25 59 0 142 0,143 3,841 
 

Çizelge 4.2. Doğankent x Ducula-4 populasyonuna ait Ki-kare değerleri 
 

Beklenen Gözlenen   
Primer 

  
H0 Ana Baba Heterozigot Ana Baba Heterozigot   

BARC147  1: 2: 1 40,5 40,5 81 41 52 68 0,069 5,991 
GWM46  1: 2: 1 40,5 40,5 81 48 33 77 0,226 5,991 
GWM160  1: 3 0 40,5 121,5 0 31 124 0,131 3,89 
GWM186  1: 2: 1 40,5 40,5 81 43 30 86 0,203 5,991 
GWM493  1: 2: 1 40,5 40,5 81 53 44 63 0,017 5,991 
GWM501  1: 3 40,5 0 121,5 44 0 116 0,429 3,89 
 

Genlere ait primerlerden polimorfik olmayan PCR ürünleri CAPS markör eldesi için 

http://tools.neb.com/NEBcutter2/index.php web sayfasındaki veri tabanından genlere ait 
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en uygun kesim enzimleri tespit edilmiş ve 4 farklı kesim enziminin (HaeIII, AluI, 

Tsp5091, AfaI) tüm gen parçalarını kesmek için uygun olduğu bulunmuştur. Bununla 

beraber, polimorfik olmayan gen parçaları kesim enzimleriyle inkübasyona bırakılmış, 

fakat anaçlar arasında kesim enzim bölgelerinde herhangi bir kromozomal değişime 

rastlanmamış ve kesim enzimleri polimorfizm miktarında bir artış sağlamamıştır (Şekil 

4.4). Bang et al. (2007) çalışmalarında CAPS markörlerinin PCR ürününde var olan 

polimorfik bir kesim alanından geliştirilebileceğini ve CAPS markörlerinin kodominant 

olduklarını belirtmişlerdir. Araştırmacıların yaptıkları çalışma sonucunda karpuzdaki 

lycopene β-cyclase (LCYB) geninden CAPS markörü elde ettiklerini rapor etmişlerdir. 

Chen et al. (2003)’te buğday ile yaptıkları çalışmada DpnII CAPS markörü ile STS 

markörlerinin problemlerinin çoğunu çözdüklerini ve bunun sonucunda 1 adet CAPS 

markörü geliştirdiklerini rapor etmişlerdir.  

 
Şekil 4.4. Kesim enzimleriyle kesilen AUG markörlerine ait jel görüntüleri 
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5.SONUÇ 

Düşük oksijen seviyelerinde tezahür eden genleri markör olarak kullanmak mümkün 

olsa da bu markörlerin dominant olmaları ve polimorfizm oranlarının düşük olmaları 

nedeniyle kullanımı sınırlı olacaktır. Ancak, dizileme teknolojilerindeki ilerlemeler 

nedeniyle bu genler tek nükleotid polimorfizmi (Single Nucleotide Polymorphism= 

SNP) sayesinde daha kullanışlı hale gelebilirler. Ayrıca, kullanılan buğday 

genotiplerinde polimorfizmin düşük çıkması gen havuzundaki daralmaya işaret edebilir. 

Bu nedenle, su baskınına daha tolerant ve daha hassas, genotipik olarak birbirinden 

daha farklı buğdayların anaç olarak seçilmesi başarı şansını daha da artıracaktır. Ayrıca, 

bu çalışmanın sonuçları tarla verileriyle birleştirildiğinde kullanılan SSR ve gen bazlı 

markörlerle beraber ayrışan nicelik özellikli bölgelerin belirlenmesine yardımcı 

olacaktır. Diğer yandan kullanılan markör miktarı (109+32 = 141), buğday genomunun 

büyüklüğüne göre oldukça sınırlı olup, düşük polimorfizm oranı (%30’dan az) 

haritalama ihtimalini azaltmıştır. Bu nedenle daha fazla markör kullanılarak ve/veya 

polimorfizm oranı daha yüksek markör sistemleri AFLP veya SNP kullanılarak yüksek 

çözünürlükte genetik haritalamalar yapılabilir. Çalışmanın sonuçları buğdayda su 

baskınına temel oluşturma açısından önemli olup kullanılan populasyon ve markörler 

ileriki haritalama işlemlerine yardımcı olabilir.  
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EKLER 
 

EK 1. Tahıllarda Bulunan Anaerobik Olarak İndüklenen Genlerin Buğday Homologlarının Eldesi İçin Dizayn Edilen Primerler (Sarı 
bölgeler genin korunmuş bölgeleri olup primerler buna göre düzenlemiştir) 
 
 
 
ADH1 ARPA 
 
 
                  38                                                                                             5’                                                    187 
 AY169478    (25) TGCTGCTCCAATGTGTGGTTGACTTGCGCCTCTTGTGTGGCTTCTCTTGTCTTAGGGACAGACTCCCGTGTTCCCTCGGATCTTCGGCCATGAAGCTGGAGGGTATGTGCTTTTAACATCTTCTTCCTTGATTTGTTTCTTGTTAAT--A 
 AF148593    (32) TCCGGCTGCAATGTGTGGTTGACTTGCGCCTCTA-TGTGGCTTCTGATGTCTTAGGGGCAGACTCCCGTGTTCCCTCGGACCTTCGGCCATGAAGCTGGAGGGTATGTGCTT---ACATCTGCTTCCTTAATTTGTT-GTTAATAAT--A 
 AY169480    (36) TGCTGCTCCAATGTGTGGTTGACTTGCGCCTCTTGTGTGGCTTCTGTTGTCTTAGGGACAGACTCCCATGTTCCCTCGGATCTTCGGCCATGAAGCTGGAGGGTATGTTCAT---ACATCTTCTTCCCTGATCTGTT-CTTGTTAATATA 
Consensus    (38) TGCTGCTCCAATGTGTGGTTGACTTGCGCCTCTTGTGTGGCTTCTGTTGTCTTAGGGACAGACTCCCGTGTTCCCTCGGATCTTCGGCCATGAAGCTGGAGGGTATGTGCTT   ACATCTTCTTCCTTGATTTGTT CTTGTTAAT  A 
                  188                                                                                                                                                337 
 AY169478   (173) CTTGGTTGCTCTAATGCTTTTGTTGCTGATGTGTGATGTGGCATGTTGTTAATTAATTGATTTGTTGTTAGTACCTGGTTACTCCACTGCTCTGGTTGCTAATGTGGCCTGTTGTTAATTAATTGATATGTTGTTAGTACTTGGTTACTC 
 AF148593   (175) CTAGTTTACTCTACTGCTCTGGTGGCTGATGTG-------GCA---TGTTAATTAATTGATTTGTTGTTAATACTTTGTTAATCTACTGGTTTTTTTGCTGATGTGGCATGTTGTTAATTAATTGATTTGTTGTTAGTACTTGGTTACTC 
 AY169480   (182) CTTTGTTGCTCTACTGCTCTGGTTGCTGATGTG-------GCTTCTTGTTAATTAATTGATTTGCTGTTAGTACCTGGTTACTG-----------------ATGTGCCGTGTTGTTAATTAACTGATTTGTTGTTAGCACTCGGTTACTC 
Consensus   (188) CTTGGTTGCTCTACTGCTCTGGTTGCTGATGTG       GCAT TTGTTAATTAATTGATTTGTTGTTAGTACCTGGTTACTC ACTG T T  TTGCT ATGTGGC TGTTGTTAATTAATTGATTTGTTGTTAGTACTTGGTTACTC 
                  338                                                                                                                                                487 
 AY169478   (323) TACTGCTCTGGCCGCTGGTGTGGCGTGTTGTTACTTGATTGATTCGTTGTTACTACTTGGTTTACTCTACTGCTCTGGTTGCTGATATGGCATGTTGTTAAGTACTTCTTAAACTATGCTTTGTGGCTGAATCTTTCTCTAACCGTAGTT 
 AF148593   (315) TGCTGCTCTGG-------------------------------------------------------------------TTGGTGATGTGACACGTTGTTAATT---TCTTAAACTATGCTTTGTTGTTGAATCTTTCTCTAATCATAGTT 
 AY169480   (308) TACTGCACTGG-------------------------------------------------------------------TTGCTGATGTGGCATGTTGC-------------------GCTTTGTGGTTGAATCTTTCTCTAATCGTAGTT 
Consensus   (338) TACTGCTCTGG                                                                   TTGCTGATGTGGCATGTTGTTAA T   TCTTAAACTATGCTTTGTGGTTGAATCTTTCTCTAATCGTAGTT 
                  488                                                     5’                                                                                           637 
 AY169478   (473) TACTGGTCATTGTTTATTGGCTTGGCATTAGTACAACAATTGGCTGAGGTAATCTGGACAACATGGGAAAGAATCATATGGGCACATGCTACTACCTGTGTCAAAAACACTATAAAT-TGTGCTATTTATGTGC-TAGTCA-ACAGTACA 
 AF148593   (395) TAGTGGTCATTGTTTATTGGTTTGCCAGTAGTAGAACATTTGGATGAGGTAATCTGGACAACATGGGAAAAAATCGTATGA-CACATGCTGTTGCCGGTGTCAAA--CATTGTAAATGTGTGCTATTTGTGTCAGTTGTCAGATAATAAG 
 AY169480   (372) GAGTGGTCATTGTTTATTGGCTTGCCAGTAGTAGAACATTTGGCTGAGGTAATCTGGACAACATGGGGAATAATCATATGGGCACATGCTTTTGCCGGTGTCAAAA-CACTATAAACATGTGCTATTTATGTGC-TAGTCA-ACAATAAA 
Consensus   (488) TAGTGGTCATTGTTTATTGGCTTGCCAGTAGTAGAACATTTGGCTGAGGTAATCTGGACAACATGGGAAA AATCATATGGGCACATGCT TTGCCGGTGTCAAAA CACTATAAAT TGTGCTATTTATGTGC TAGTCA ACAATAAA 
                  638                                                                                                                                                787 
 AY169478   (620) ATTGCATGGTCTT-CAGTTGGATCTTGATAGACTTCACTTGGTACTTTATCAATTTACAACTTTGCAAGGAAGAAAC-GTTTTCTCTCAGTGAGTTGGTAGTTTGTTTTTGAAGTTGGCAGATT-TAGTTGTGATAGGCGTTGATTGACC 
 AF148593   (542) ATTACATGTTCTTGCAGTTGGAGCTTAATAGATTTTAGTAG----TATTTCAGTTTACAACTTAC-AGGGAAGAATCCTTTTTCTTTCAGTTAGTTGGAGTTTTATTTTTTATGCTGGCATATAATATTTGCGCTAAGCGTTGCTTGACC 
 AY169480   (519) ATTGCATGTT-TT-CATTTGGATCTTGATAAATTTTAGTAT-TATAGTATCAATTTACAACTTAG-AAGGAAGAAAC-TTACCCTTTCAGTTAGTTGGTAGTTTATTTCTTAAGTTGGCAGATTGTATTTGCGATAAGCGTTGCTTGACC 
Consensus   (638) ATTGCATGTTCTT CAGTTGGATCTTGATAGATTTTAGTAG TA T TATCAATTTACAACTTAG AAGGAAGAAAC TTTTTCTTTCAGTTAGTTGGTAGTTTATTTTTTAAGTTGGCAGATT TATTTGCGATAAGCGTTGCTTGACC 
                  788                                                                                                                                                937 
 AY169478   (767) TTTTAGAAGACTTCTT---CTCTTCAATAA------GTTTGTATTTTCCAGTTGACAGATGACATGTACATTATGCATTGCTTGACCAGCTGACCCTTATGCTGCCTAACATGTTACTGGTACCCTTTATATTTCCTGAAATACAATGTG 
 AF148593   (687) CTTCAGATGACCTTTTGAACTCTTCAGTAA------GTTGGTATTTTTCAGTTGACAAAGGATATGTACATTAGGTGTT-CTTGACC--------CTTAGACTGCCTGACATGTTCCTGATACCCCTTGTACTTACTGAAACACAGTGTG 
 AY169480   (664) CTTTGGAAGACTACTT---CTCTTCAATAAAAAGTTGGTAGTATTCTCCAGTTGACAAAGGACATGCAAATTAGGCATTGCTTGACC--------CTTATTCTGCCTAACATGTTCCTGGTACCTTTTGTATTTCCTCAAATACAATGTG 
Consensus   (788) CTTTAGAAGACTTCTT   CTCTTCAATAA      GTT GTATTTTCCAGTTGACAAAGGACATGTACATTAGGCATTGCTTGACC        CTTAT CTGCCTAACATGTTCCTGGTACCCTTTGTATTTCCTGAAATACAATGTG 
                  938                                                                                                                                               1087 
 AY169478   (908) AATTTTTTATACTTCCACAGTTCCACCGAGTCAAAGATTATTATTTTTTCTATCTGCTGATATGTATTCATATCTGCAGTATTGTGGAGAGTGTTGGAGAGGGTGTGACTGATCTTGCCCCTGGTGACCATGTCCTCCCTGTGTTCACTG 
 AF148593   (822) GATTATTTTTA-TAC-----TCCCACCGAGTCAAAAATTATTATTT--TCCATCTCCTGAAATGTATCGAT-TCTACAGTATTGTGGAGAGTGTTGGAGAGGGTGTGACTGATCTTACCCCTGGTGACCATGTCCTCCCTGTGTTCACTG 
 AY169480   (803) GATTAGTTTTTATAC-----TTCCACCGAGTCAAAAATTATTATTTTTTCTATCTGCTGAAATGTATTCATTTCTGCAGTATCGTGGAGAGTGTTGGGGAGGGTGTGACTGATCTTGCCCCTGGTGACCATGTCCTCCCTGTGTTCACTG 
Consensus   (938) GATTATTTTTA TAC     TTCCACCGAGTCAAAAATTATTATTTTTTCTATCTGCTGAAATGTATTCAT TCTGCAGTATTGTGGAGAGTGTTGGAGAGGGTGTGACTGATCTTGCCCCTGGTGACCATGTCCTCCCTGTGTTCACTG 
                  1088                                                                             3’                                                                 1237 
 AY169478  (1058) GGGAGTGCAAGGAGTGTCCCCACTGCAAGTCGGCGGAGAGCAACATGTGTGATCTGCTCAGGATCAACACTGACAGGGGTGTGATGATTGGTGATGGCAAGTCGCGTTTTTCCATCAACGGGAAGCCTATTTACCATTTCGTCGGGACTT 
 AF148593   (963) GGGAGTGCAAGGAATGTCCCCACTGCAAGTCAGCAGAGAGCAACATGTGTGATCTACTCAGGATCAACACTGACAGGGGTGTGATGATTGGCGATGGCAAGTCGCGATTTTCTATCAATGGGAAGCCTATTTACCATTTCGTTGGGACTT 
 AY169480   (948) GGGAGTGCAAGGAGTGTCCCCATTGCAAGTCAGCGGAGAGCAACATGTGTGATCTGCTCAGGATCAACACTGACAGGGGTGTGATGATTGGTGATGGCAAATCACGTTTTTCCATCAACGGGAAGCCTATTTACCATTTCGTCGGGACTT 
Consensus  (1088) GGGAGTGCAAGGAGTGTCCCCACTGCAAGTCAGCGGAGAGCAACATGTGTGATCTGCTCAGGATCAACACTGACAGGGGTGTGATGATTGGTGATGGCAAGTCGCGTTTTTCCATCAACGGGAAGCCTATTTACCATTTCGTCGGGACTT 
                  1238                                                                                                                                              1387 
 AY169478  (1208) CGACCTTCAGCGAGTACACTGTCATGCATGTTGGTTGCGTTGCGAAGATCAACCCGGCAGCTCCCCTTGATAAAGTTTGTGTTCTTAGCTGTGGTATTTCTACTGGTAAGCAGAATTGTTCTGTTTCTTGTATTCTTCTTACTTGATAGA 
 AF148593  (1113) CGACCTTCAGTGAGTACACTGTCATGCACGTTGGTTGCGTGGCGAAGATCAACCCGAAGGCTCCCCTTGATAAAGTCTGTGTTCTTAGCTGTGGTATTTCTACTGGTAAGTAGAATTGTTTTATT-CTTGTATTCTTGTTAATTGCTAGA 
 AY169480  (1098) CGACCTTCAGTGAGTACACTGTCATGCATGTTGGTTGCGTTGCGAAGATCAACCCGGCGGCTCCCCTTGATAAAGTTTGCGTTCTTAGCTGTGGTATTTCTACTGGTAAGCAGAATTGTTTTGTTTCTTGTATTCTTCTTACTTGATAGG 
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Consensus  (1238) CGACCTTCAGTGAGTACACTGTCATGCATGTTGGTTGCGTTGCGAAGATCAACCCGGCGGCTCCCCTTGATAAAGTTTGTGTTCTTAGCTGTGGTATTTCTACTGGTAAGCAGAATTGTTTTGTTTCTTGTATTCTTCTTACTTGATAGA 
                  1388                                                                          3’                                                                    1537 
 AY169478  (1358) ATTGTATGTTGAGATGCTGAGTCACAATTTCCTTTTGTAGGTCTTGGTGCTACAATCAACGTGGCAAAGCCACCAAAGGGTTCAACTGTGGCGATTTTCGGTCTAGGAGCTGTAGGCCTTGCTGTGAGTGTCTAAAGTCTTCTCTTGAAT 
 AF148593  (1262) ATA-TATCTTGAGATGCTGAGTCACAATTTCCTTTTGTAGGTCTTGGTGCAACAATCAATGTGGCAAAGCCACCAAAGGGTTCAACTGTGGCGATTTTCGGTCTAGGAGCTGTAGGCCTTGCTGTGAGTGTCAAAGTTCTTCTCTGCTAT 
 AY169480  (1248) ATTGTATGTTAAGATGCTGAGTCACAATTTCCTTTTGTAGGTCTTGGTGCTACAATCAATGTGGCAAAGCCACCAAAGGGTTCAACTGTGGCGATTTTCGGTCTTGGAGCTGTAGGCCTTGCTGTAAGTGTCAAAATTCTTCACTTAAAT 
Consensus  (1388) ATTGTATGTTGAGATGCTGAGTCACAATTTCCTTTTGTAGGTCTTGGTGCTACAATCAATGTGGCAAAGCCACCAAAGGGTTCAACTGTGGCGATTTTCGGTCTAGGAGCTGTAGGCCTTGCTGTGAGTGTCAAAATTCTTCTCTT AAT 
                  1538                                                                                                                                              1687 
 AY169478  (1508) ACCCTCAATTACAATGAGAGGTCCATTTAACTACTCTACATATTGTCTGATTAGGCCGCAGATGGTGCAAGGATTGCTGGAGCATCAAGGATCATTGGCATTGACCTGAACGCCAACAGATTTGAAGAAGGTAAATCCTCTTGATTTACG 
 AF148593  (1411) GTCCTCAATTACAATGAGAGGTCTAATTAATTTCTCTATGTATGGTATGATTAGGCCGCAGAAGGTGCAAGGATCGCAGGAGCATCAAGGATCATTGGCGTTGACCTGAATCCCAACAGATTTGAAGAAGGTAAATCCTCTCGATTCACC 
 AY169480  (1398) ACCCTTAATTACAATGAGAGGTTCATTTAATCACTCTACCTATTGTCTGATTAGGCCGCAGAAGGTGCAAGGATTGCTGGAGCATCAAGGATCATTGGCATTGACCTGAACGCCAACAGATTTGAAGAAGGTAAATCCTCTTGATTTACC 
Consensus  (1538) ACCCTCAATTACAATGAGAGGTCCATTTAATTACTCTAC TATTGTCTGATTAGGCCGCAGAAGGTGCAAGGATTGCTGGAGCATCAAGGATCATTGGCATTGACCTGAACGCCAACAGATTTGAAGAAGGTAAATCCTCTTGATTTACC 
                  1688                                                                                                                                              1837 
 AY169478  (1658) AAATCATCAGTTTGTTT-GTG--C--------------------AAATAGTACAAA--CACTGATCTTAT-TATGTGTATTTTCTTCAGCTAGGAAATTTGGTTGCACTGAATTTGTGAACCCAAAGGACCATGACAAGCCAGTTCAGCA 
 AF148593  (1561) AAATCACGGGTTTGTTTTGTGG-----------------------AATTGCACAAA--CACAAATCTTATATATTTTGTATATCTATAGCTAGGAAATTTGGTTGCACTGAATTTGTGAACCCAAAAGACCACGACAAGCCAGTTCAGCA 
 AY169480  (1548) AAATCATCATTTTGTTTTGTGGCCTTGTAAGGTCAACAATCTTTACTTAAAAAAAAGTCAATAATCTTATATATTTTGTATATCTTCAGCTAGGAAATTTGGTTGCACTGAATTTGTGAACCCAAAGGACCATGACAAGCCAGTTCAGCA 
Consensus  (1688) AAATCATCAGTTTGTTTTGTGG C                    AAATAG ACAAA  CACTAATCTTATATATTTTGTATATCTTCAGCTAGGAAATTTGGTTGCACTGAATTTGTGAACCCAAAGGACCATGACAAGCCAGTTCAGCA 
                  1838                           1872 
 AY169478  (1782) GGTATGTTTC----CTTACATCAGGCAAAGGAAAA 
 AF148593  (1686) GGTATGTTTC----CTTACATCAGGCATAGGAAAA 
 AY169480  (1698) GGTATGTATGTTAACTTACATCAGGCAAAGGAAAA 
Consensus  (1838) GGTATGTTTC    CTTACATCAGGCAAAGGAAAA 
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ALANINEAMINOTRANSFERASE 
 
 
 
                    259                                                                                                                                                408 
     Z26322   (119) AACCTGAACCCCAAGGTTTTAAAATGTGAGTATGCTGTGCGTGGAGAGATTGTCATCCATGCTCAGCGCTTGCAGGAACAGCTAAAGACTCAACCAGGGTCTCTACCTTTTGATGAGATCCTCTATTGTAACATTGGGAACCCACAATCT 
     X69421   (119) AACCTCAACCCCAAGGTCTTAAAATGTGAATATGCAGTACGTGGGGAGATTGTCATTCATGCTCAGCACTTACAGCAACAGCTACAAACTCAACCAGGGTCTCTTCCTTTTGATGAGATCCTCTACTGCAACATTGGGAATCCTCAATCT 
   AY103725   (252) AACCTCAACCCCAAGGTCTTAAAATGTGAGTATGCAGTCCGTGGGGAGATTGTCATCCATGCTCAGCGCCTGCAGCAACAACTACAAACACAACCAGGGTCTCTTCCTTTTGATGAGATCCTCTATTGCAACATTGGGAATCCCCAATCT 
NM001071039    (96) AACCTCAACCCCAAGGTTTTGAATTGTGAGTATGCAGTGCGTGGAGAGATTGTGATCCATGCTCAGCGCCTGCAGCAACAGCTACAGACTCAACCAGGGTCTCTTCCTTTTGATGAGATCCTATACTGCAACATTGGGAATCCCCAGTCT 
   AB007405    (96) AACCTCAACCCCAAGGTTTTGAATTGTGAGTATGCAGTGCGTGGAGAGATTGTGATCCATGCTCAGCGCCTGCAGCAACAGCTACAGACTCAACCAGGGTCTCTTCCTTTTGATGAGATCCTATACTGCAACATTGGGAATCCCCAGTCT 
  Consensus   (259) AACCTCAACCCCAAGGTTTTAAAATGTGAGTATGCAGTGCGTGGAGAGATTGTCATCCATGCTCAGCGCCTGCAGCAACAGCTACAGACTCAACCAGGGTCTCTTCCTTTTGATGAGATCCTCTACTGCAACATTGGGAATCCCCAATCT 
                    409                                           5’                                           5’                                                          558 
     Z26322   (269) CTTGGTCAGCAACCAGTTACATTCTTCAGGGAGGTTCTTGCCCTTTGTGATCATCCAGACCTGTTGCAAAGAGAGGAAATCAAAACATTGTTCAGTGCTGATTCTATTTCTCGAGCAAAGCAGATTCTTGCCATGATACCTGGAAGAGCA 
     X69421   (269) CTTGGTCAGCAACCAGTGACATTCTTCAGGGAGGTTCTTGCTCTTTGTGATCATCCATGCTTGTTGGAAAAAGAGGAAACTAAATCATTGTTCAGTGCTGATGCTATTTCTCGAGCAAAGCAGATTCTTTCTACTATTCCAGGAAGAGCA 
   AY103725   (402) CTTGGTCAGCAACCTGTGACATTCTTCAGGGAGGTTCTTGCTCTTTGTGATCATCCGTGCCTCTTGGAAAAAGAGGAAACCAAATCATTGTTCAGTGCTGATGCAATTTCTCGAGCAAAGCAGATTCTTGCAACTATTCCTGGACGGGCA 
NM001071039   (246) CTTGGTCAGAAGCCAGTTACATTCTTCAGGGAGGTTATTGCTCTTTGTGATCATCCATGCTTGTTGGAAAAGGAGGAAACCAAATCATTGTTCAGTGCTGATGCCATTTCTCGAGCAACAACAATTCTTGCCTCGATTCCTGGAAGAGCA 
   AB007405   (246) CTTGGTCAGAAGCCAGTTACATTCTTCAGGGAGGTTATTGCTCTTTGTGATCATCCATGCTTGTTGGAAAAGGAGGAAACCAAATCATTGTTCAGTGCTGATGCCATTTCTCGAGCAACAACAATTCTTGCCTCGATTCCTGGAAGAGCA 
  Consensus   (409) CTTGGTCAGCAACCAGTTACATTCTTCAGGGAGGTTCTTGCTCTTTGTGATCATCCATGCTTGTTGGAAAAAGAGGAAACCAAATCATTGTTCAGTGCTGATGC ATTTCTCGAGCAAAGCAGATTCTTGCCACGATTCCTGGAAGAGCA 
                    559                                                                                                                                                708 
     Z26322   (419) ACAGGAGCATACAGCCATAGCCAGGGTATTAAAGGACTTCGTGATGCAATTGCTTCTGGGATCGCTTCACGAGATGGATTCCCTGCTAATGCTGATGACATTTTTCTCACAGATGGAGCAAGTCCTGGGGTGCACCTGATGATGCAATTA 
     X69421   (419) ACCGGTGCATACAGTCACAGCCAGGGTATCAAAGGACTCCGTGATGCAATTGCTGCTGGGATTGCGTCACGTGATGGATTCCCTGCAAATGCAGATGACATTTTCGTAACTGACGGCGCAAGTCCTGGGGTGCACATGATGATGCAATTA 
   AY103725   (552) ACAGGTGCATATAGTCACAGTCAGGGTATCAAAGGACTGCGTGATGCAATTGCTGCTGGGATCACCTCACGTGACGGATTCCCTGCAAATGCAGATGACATTTTCATTACAGACGGAGCAAGTCCTGGGGTCCACATGATGATGCAATTA 
NM001071039   (396) ACTGGAGCATACAGCCACAGCCAGGGCATCAAAGGGCTGCGTGATGCAATTGCTGCTGGAATTGCATCACGTGACGGATACCCTGCAAATGCAGACGACATTTTCCTTACTGACGGAGCAAGCCCTGGAGTTCACATGATGATGCAGTTA 
   AB007405   (396) ACTGGAGCATACAGCCACAGCCAGGGCATCAAAGGGCTGCGTGATGCAATTGCTGCTGGAATTGCATCACGTGACGGATACCCTGCAAATGCAGACGACATTTTCCTTACTGACGGAGCAAGCCCTGGAGTTCACATGATGATGCAGTTA 
  Consensus   (559) AC GGAGCATACAGCCACAGCCAGGGTATCAAAGGACTGCGTGATGCAATTGCTGCTGGGATTGC TCACGTGACGGATTCCCTGCAAATGCAGATGACATTTTCCTTACTGACGGAGCAAGTCCTGGGGT CACATGATGATGCAATTA 
                    709                                                                                 5’                                                              858 
     Z26322   (569) CTGATAAGGAATGAGAAAGATGGCATTCTTGTCCCGATTCCTCAGTACCCCTTGTACTCGGCTTCCATAGCTCTTCATGGCGGAGCTCTTGTCCCATACTATCTCAATGAATCGACGGGCTGGGGTTTGGAAACCTCTGATGTTAAGAAG 
     X69421   (569) CTGATAAGGAATGAGAAAGACGGCATTCTGTGCCCAATTCCTCAGTACCCTTTGTACTCAGCCTCCATAGCTCTTCATGGTGGAACTCTTGTCCCCTATTACCTTGATGAAAAAACCGGGTGGGGTTTGGAGATCTCTGATCTTAAGAAG 
   AY103725   (702) CTGATTAGGAATGAGAAAGATGGCATTCTGTGCCCAATTCCTCAGTACCCCTTGTACTCGGCCTCCATAGCTCTTCATGGTGGAGCTCTTGTCCCCTATTACCTTGATGAAAAAACTGGGTGGGGTTTGGAGATCTCTGATCTTAAGAAA 
NM001071039   (546) CTGATAAGGAACGAGAAAGATGGCATTCTCTGCCCAATTCCTCAATATCCTTTGTACTCAGCCTCCATTGCTCTTCATGGTGGAGCTCTTGTCCCGTATTATCTTAATGAATCAACAGGCTGGGGTTTGGAGATCTCTGACCTTAAGAAG 
   AB007405   (546) CTGATAAGGAACGAGAAAGATGGCATTCTCTGCCCAATTCCTCAATATCCTTTGTACTCAGCCTCCATTGCTCTTCATGGTGGAGCTCTTGTCCCGTATTATCTTAATGAATCAACAGGCTGGGGTTTGGAGATCTCTGACCTTAAGAAG 
  Consensus   (709) CTGATAAGGAATGAGAAAGATGGCATTCT TGCCCAATTCCTCAGTACCCTTTGTACTCAGCCTCCATAGCTCTTCATGGTGGAGCTCTTGTCCC TATTATCTTAATGAATCAAC GGCTGGGGTTTGGAGATCTCTGATCTTAAGAAG 
                    859                                                                                                                                               1008 
     Z26322   (719) CAACTTGAAGATGCTCGGTCAAGAGGCATCAACGTTAGGGCTTTGGTGGTTATCAATCCAGGAAATCCAACTGGACAGGTACTTGCTGAAGAAAACCAATATGACATAGTGAAGTTCTGCAAAAATGAGGGTCTTGTTCTTCTAGCTGAT 
     X69421   (719) CAACTCGAAGATGCTCGGTCTAAAGGCATTGATGTTAGGGCCTTGGTGGTTATCAATCCTGGAAATCCAACTGGGCAGGTTCTTGCTGAGGACAACCAATGTGACATAGTGAGATTCTGCAAAAATGAGGGCCTTGTTCTTCTAGCTGAT 
   AY103725   (852) CAACTCGAAGATGCTCGGTCAAAAGGCATTGATGTTAGGGCCTTGGTGGTTATCAATCCAGGAAATCCGACTGGGCAGGTTCTTGCTGAAGACAACCAATATGATATAGTGAAATTCTGTAAAAATGAGGGCCTTGTTCT-CTAGCTGAT 
NM001071039   (696) CAACTCGAAGATTCTCGGTTGAAAGGCATTGATGTTAGGGCTTTGGTAGTTATCAATCCAGGAAATCCAACTGGGCAGGTTCTTGCTGAGGAAAACCAACGGGACATAGTGAAGTTCTGCAAAAATGAGGGACTTGTTCTTCTGGCTGAT 
   AB007405   (696) CAACTCGAAGATTCTCGGTTGAAAGGCATTGATGTTAGGGCTTTGGTAGTTATCAATCCAGGAAATCCAACTGGGCAGGTTCTTGCTGAGGAAAACCAACGGGACATAGTGAAGTTCTGCAAAAATGAGGGACTTGTTCTTCTGGCTGAT 
  Consensus   (859) CAACTCGAAGATGCTCGGTC AAAGGCATTGATGTTAGGGCTTTGGTGGTTATCAATCCAGGAAATCCAACTGGGCAGGTTCTTGCTGAGGAAAACCAATGTGACATAGTGAAGTTCTGCAAAAATGAGGG CTTGTTCTTCTAGCTGAT 
                    1009                                                                                                                                              1158 
     Z26322   (869) GAGGTATACCAAGAGAACATCTATGTTGACAACAAGAAATTCCACTCTTTCAAGAAGATAGTGAGATCCTTGGGATACGGCGAGGAGGATCTCCCTCTAGTATCATATCAATCTGTTTCTAAGGGATATTATGGTGAGTGTGGTAAAAGA 
     X69421   (869) GAGGTATATCAAGAGAACATCTATGTTGATGACAAGAAATTTAACTCTTTCAAGAAGATAGCAAGATCCGTTGGATATGGCGAGGATGATCTCCCTCTAGTATCATTTCAGTCTGTTTCTAAAGGATATTATGGTGAGTGTGGTAAAAGA 
   AY103725  (1001) GAGGTATATCAAGAGAACATCTATGTTGACAACAAGAAATTTAACTCTTTCAAGAAGATTGCAAGATCCATGGGATACGGCGAGGATGATCTCCCTCTAGTATCATTTCAGTCTGTCTCCAAAGGATACTATGGAGAGTGTGGTAAAAGA 
NM001071039   (846) GAGGTGTACCAAGAGAACATCTATGTTGACAACAAGAAATTTAACTCTTTCAAGAAGATAGCGAGATCCATGGGATACAACGAGGATGATCTCCCTTTAGTATCATTTCAATCTGTTTCTAAGGGATATTATGGTGAATGTGGCAAAAGA 
   AB007405   (846) GAGGTGTACCAAGAGAACATCTATGTTGACAACAAGAAATTTAACTCTTTCAAGAAGATAGCGAGATCCATGGGATACAACGAGGATGATCTCCCTTTAGTATCATTTCAATCTGTTTCTAAGGGATATTATGGTGAATGTGGCAAAAGA 
  Consensus  (1009) GAGGTATACCAAGAGAACATCTATGTTGACAACAAGAAATTTAACTCTTTCAAGAAGATAGCGAGATCCATGGGATACGGCGAGGATGATCTCCCTCTAGTATCATTTCAATCTGTTTCTAAGGGATATTATGGTGAGTGTGGTAAAAGA 
                    1159                     3’                                                                                                                         1308 
     Z26322  (1019) GGTGGTTACTTTGAGATTACTGGCTTCAGTGCTCCAGTAAGAGAGCAGATCTACAAAATAGCATCAGTGAACCTATGCTCCAATATCACTGGCCAGATCCTTGCTAGTCTTGTCATGAACCCACCAAAGGCTAGTGATGAATCATACGCT 
     X69421  (1019) GGAGGCTACATGGAGATTACTGGCTTCAGTGCTCCCGTAAGAGAGCAGATCTACAAGATAGCTTCAGTGAACTTATGCTCCAATATCACTGGTCAAATCCTTGCCAGCCTTGTCATGAATCCACCAAAGGTCGGGGACGAATCATATGCT 
   AY103725  (1151) GGAGGTTACATGGAGATTACTGGCTTCAGTGCTCCGGTAAGAGAGCAGATCTACAAGGTAGCTTCAGTGAACCTGTGCTCCAATATCACTGGTCAAATCCTTGCGAGCCTCGTCATGAATCCACCAAAGGTTGGGGACGAATCATATGCT 
NM001071039   (996) GGAGGCTACATGGAGATTACTGGCTTCAGTGCTCCAGTTAGAGAGCAGATCTACAAAGTGGCGTCAGTGAACTTATGTTCCAATATCACTGGCCAGATCCTTGCCAGCCTCGTCATGAATCCACCAAAGGCTGGAGATGCATCATATGCT 
   AB007405   (996) GGAGGCTACATGGAGATTACTGGCTTCAGTGCTCCAGTTAGAGAGCAGATCTACAAAGTGGCGTCAGTGAACTTATGTTCCAATATCACTGGCCAGATCCTTGCCAGCCTCGTCATGAATCCACCAAAGGCTGGAGATGCATCATATGCT 
  Consensus  (1159) GGAGGCTACATGGAGATTACTGGCTTCAGTGCTCCAGTAAGAGAGCAGATCTACAAAGTAGC TCAGTGAACTTATGCTCCAATATCACTGGCCAGATCCTTGCCAGCCTCGTCATGAATCCACCAAAGGCTGG GATGAATCATATGCT 
                    1309                                                                                                                                              1458 
     Z26322  (1169) TCATACAAGGCAGAAAAAGATGGAATCCTCGCATCTTTAGCTCGTCGTGCGAAGGCATTGGAGCATGCATTCAATAAACTTGAGGGAATTACTTGCAACGAGGCTGAAGGAGCAATGTACGTGTTCCCTCAAATCTGTCTGCCACAGAAG 
     X69421  (1169) GCCTACAAGGCAGAGAAAGATGGAATCCTTCAATCTTTAGCTCGTCGTGCAAAGGCATTGGAGGATGCATTCAACAATCTTGAGGGAATTTCGTGTAACAAGGCTGAAGGAGCAATGTACCTTTTCCCTCAGATTCATCTGCCAAAGAAG 
   AY103725  (1301) TCCTACAAGGCAGAGAAAGATGGAATCCTTCAGTCTTTAGCTCGCCGTGCAAAGGCACTGGAAGATGCATTCAACACGCTTGAGGGATTTTCATGTAACAAGGCTGAAGGAGCAATGTACCTTTTCCCTCAGATCCATCTGCCACATAAG 
NM001071039  (1146) TCATACAAGGCAGAGAAAGATGGAATCCTCCAATCATTAGCTCGCCGTGCAAAGGCATTGGAGAATGCTTTCAACAGTCTTGAGGGAATTACATGCAACAAAACTGAAGGAGCAATGTACCTCTTCCCTCAGCTTAGTCTGCCACAAAAG 
   AB007405  (1146) TCATACAAGGCAGAGAAAGATGGAATCCTCCAATCATTAGCTCGCCGTGCAAAGGCATTGGAGAATGCTTTCAACAGTCTTGAGGGAATTACATGCAACAAAACTGAAGGAGCAATGTACCTCTTCCCTCAGCTTAGTCTGCCACAAAAG 
  Consensus  (1309) TCATACAAGGCAGAGAAAGATGGAATCCTCCAATCTTTAGCTCGCCGTGCAAAGGCATTGGAG ATGCATTCAACA TCTTGAGGGAATTACATGCAACAAGGCTGAAGGAGCAATGTACCT TTCCCTCAGATT GTCTGCCACA AAG 
                    1459                                     3’                                                                                                         1608 
     Z26322  (1319) GCAATTGAGGCTGCTAAAGCTGCTAACAAAGCACCTGATGCATTCTATGCTCTTCGTCTCCTCGAGTCGACTGGAATCGTCGTTGTCCCTGGATCAGGATTTGGCCAGGTTCCTGGCACATGGCACTTCAGGTGCACGATCCTTCCGCAG 
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     X69421  (1319) GCAATTGAGGCTGCTAAAGCAGCTAATAAAGCACCTGATGCATTCTATGCTCTCCGTCTCCTTGAATCAACTGGAATTGTTGTGGTCCCTGGATCCGGGTTTGGCCAAGTTCCCGGAACATGGCATATCAGGTGCACGATCCTGCCGCAG 
   AY103725  (1451) GCAATTGAGGCTGCTAAAGCTGCCAAGAAAGCACCTGATGCATTCTATGCGCTCCGTCTCCTTGAATCAACTGGAATTGTTGTGGTTCCTGGATCTGGATTTGGCCAAGTTCCTGGAACATGGCACGTCAGATGCACGATCCTGCCGCAG 
NM001071039  (1296) GCAATTGACGCTGCTAAAGCTGCTAACAAAGCACCTGATGCTTTCTATGCCCTTCGTCTCCTCGAGGCAACCGGAATTGTTGTTGTCCCTGGATCTGGATTTGGCCAAGTTCCTGGCACATGGCACATCAGATGCACAATCCTGCCACAG 
   AB007405  (1296) GCAATTGACGCTGCTAAAGCTGCTAACAAAGCACCTGATGCTTTCTATGCCCTTCGTCTCCTCGAGGCAACCGGAATTGTTGTTGTCCCTGGATCTGGATTTGGCCAAGTTCCTGGCACATGGCACATCAGATGCACAATCCTGCCACAG 
  Consensus  (1459) GCAATTGAGGCTGCTAAAGCTGCTAACAAAGCACCTGATGCATTCTATGC CTTCGTCTCCTCGAGTCAACTGGAATTGTTGTTGTCCCTGGATCTGGATTTGGCCAAGTTCCTGGCACATGGCACATCAGATGCACGATCCTGCCGCAG 
                    1609                                                 1665 
     Z26322  (1469) GAGGATAAGATCCCGGCAGTCATCTCCCGCTTCACGGTGTTCCATGAGGCGTTCATG 
     X69421  (1469) GAAGACAAGATCCCCGCCGTGATCACCCGCTTCAAGGCGTTCCATGAGGCGTTCATG 
   AY103725  (1601) GAAGATAAAATCCCCGCGGTGATCACCCGCTTCAAGGCTTTCCATGAGGCGTTCATG 
NM001071039  (1446) GAGGAGAAGATCCCCGCGATCATCTCCCGCTTCAAGGCATTCCATGAGGGCTTCATG 
   AB007405  (1446) GAGGAGAAGATCCCCGCGATCATCTCCCGCTTCAAGGCATTCCATGAGGGCTTCATG 
  Consensus  (1609) GAGGA AAGATCCCCGCGGTCATCTCCCGCTTCAAGGC TTCCATGAGGCGTTCATG 
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GBF1 MISIR 
 
 
                     598                                                                                                                                                747 
    ZMU10270   (598) GTAGAAAAGGCTTCAGTTCAGATCTCATTTCAGATAGCACAGGACCAATCTGGTCTGCAGTGTTCAACTGGAATATAAGATTTCGCTGCATAGGTCAAAGGTTTGTACGAGTGAAAAAGGTATTTATTTTTAAGTTCATTTAGTATTATT 
NM_001062897     (1) GGAGATCAATCTGCT-TTCACGTCTCCTCTC---TCTCTCCGCGTGCTTCC--TCCGAGGGTCTCCTCCTCCACCGCCG-TCTCGCTTCCCGGCACGCGCGCGCGGGCGGCGGCGAGCTCCCTCTCCTTCGCCACTCCTCCAACCCCTGT 
    AK065440     (2) GGAGATCAATCTGCT-TTCACGTCTCCTCTC---TCTCTCCGCGTGCTTCC--TCCGAGGGTCTCCTCCTCCACCGCCG-TCTCGCTTCCCGGCACGCGCGCGCGGGCGGCGGCGAGCTCCCTCTCCTTCGCCACTCCTCCAACCCCTGT 
   Consensus   (598) GGAGATCAATCTGCT TTCACGTCTCCTCTC   TCTCTCCGCGTGCTTCC  TCCGAGGGTCTCCTCCTCCACCGCCG TCTCGCTTCCCGGCACGCGCGCGCGGGCGGCGGCGAGCTCCCTCTCCTTCGCCACTCCTCCAACCCCTGT 
                     748                                                                                                                                                897 
    ZMU10270   (748) TTGGCTGGCTGAATTGTATATTTCTATGTTATTTTACTATACTATTGAAAAAATGAGTAAATTGTATGTT---GTGATAATCTGAACTTTTACATGACAGACTAGCAGATACTGTCATGGCTCAGGATGAAGCTGTGGCTACCCAAAAGA 
NM_001062897   (144) GCGGCTACTCCGGTGCGGAGCCGGCGAGCGAGCATGTTCTA--AGTGGCTCTCTTCCTTAAATCTCTCTACAAGAGGCAAT-TGAA-TTGAAGACAGCAGGCTTTCATAAAAGG-CATGGCTCATGATGAAGCTGTTGCTACACAAAAGA 
    AK065440   (145) GCGGCTACTCCGGTGCGGAGCCGGCGAGCGAGCATGTTCTA--AGTGGCTCTCTTCCTTAAATCTCTCTACAAGAGGCAAT-TGAA-TTGAAGACAGCAGGCTTTCATAAAAGG-CATGGCTCATGATGAAGCTGTTGCTACACAAAAGA 
   Consensus   (748) GCGGCTACTCCGGTGCGGAGCCGGCGAGCGAGCATGTTCTA  AGTGGCTCTCTTCCTTAAATCTCTCTACAAGAGGCAAT TGAA TTGAAGACAGCAGGCTTTCATAAAAGG CATGGCTCATGATGAAGCTGTTGCTACACAAAAGA 
  
                    898                                                                            5’                                                                   1047 
    ZMU10270   (895) CTGGAAATACAACATCTCCTTCTAAGGATTACCCAACTCCTTCTCCATATCCTGATTGGTCAACCATGCAGGCATATTATGGCCCTGGTGTCTTGCCACCAACATATTTTACTCCTGCAATAGCTCCAGGTCAT---CCACCGCCATATA 
NM_001062897   (289) TTGGGAAAACAACCTCCCCTCCTAAGGATCAACCAACTCCATGTCCATTTCCTGATTGGTCCGCTGTTCAGGCATATTATGGCCCTGGTGTCTTACCACCGACATATTTTGCCCCAGCAATAGCTTCAGGCCATGCTCCTCCACCATATA 
    AK065440   (290) TTGGGAAAACAACCTCCCCTCCTAAGGATCAACCAACTCCATGTCCATTTCCTGATTGGTCCGCTGTTCAGGCATATTATGGCCCTGGTGTCTTACCACCGACATATTTTGCCCCAGCAATAGCTTCAGGCCATGCTCCTCCACCATATA 
   Consensus   (898) TTGGGAAAACAACCTCCCCTCCTAAGGATCAACCAACTCCATGTCCATTTCCTGATTGGTCCGCTGTTCAGGCATATTATGGCCCTGGTGTCTTACCACCGACATATTTTGCCCCAGCAATAGCTTCAGGCCATGCTCCTCCACCATATA 
 
                     1048                5’                                                                                                                              1197 
    ZMU10270  (1042) TGTGGGGTCCTCAGCCTATAATGCCACCCCCTTTCGGGACACCATATGCTGCAGTATACCCACATGGTGGAGCTTACCCACACCCCCTTGTGCCCATGATGTCAACTTCAATGAGCGTGGAGCCAGCCAAATCTGCGAATAGCAAGGAGA 
NM_001062897   (439) TGTGGGGTCCTCAGCCTATAATGCCACCCCCTTTTGGGACCCCGTATGCTGCAATGTACCCACACGGTGGAGCTTATCCACACCCTCTTATGCCCATGATGGCAAATCCATTGAGCATGGAACCAGCCAAGTCTGCAAGCAGTAAGGAAA 
    AK065440   (440) TGTGGGGTCCTCAGCCTATAATGCCACCCCCTTTTGGGACCCCGTATGCTGCAATGTACCCACACGGTGGAGCTTATCCACACCCTCTTATGCCCATGATGGCAAATCCATTGAGCATGGAACCAGCCAAGTCTGCAAGCAGTAAGGAAA 
   Consensus  (1048) TGTGGGGTCCTCAGCCTATAATGCCACCCCCTTTTGGGACCCCGTATGCTGCAATGTACCCACACGGTGGAGCTTATCCACACCCTCTTATGCCCATGATGGCAAATCCATTGAGCATGGAACCAGCCAAGTCTGCAAGCAGTAAGGAAA 
                     1198                                                                                                                                              1347 
    ZMU10270  (1192) AAAATTCCAATAAGAAACTTAAGGAAATAGATCGGACTGCAGTGTCTGCTGGCAGTGGTAACAGTAAAAGAACAGTGTCATCCATTGAAGATTACAGTGCAGAAGCCTCAAGCGATGTAAACGATCAGAATGTGAACGAAACGTCCAGGA 
NM_001062897   (589) AAGGCTCCAACAAGAAACTTAAGGAAGTTGATGGGGCTGCAGTATCCACTGGGAGTGGTGACAGTAAAAAAACAATGACGTCTAGTGGGGATTACAGTGCAGAAGGCTCTAGTGATGTAAATGATCTAAAGGTGGGCAAGACTGGCAGGA 
    AK065440   (590) AAGGCTACAACAAGAAACTTAAGGAAGTTGATGGGGCTGCAGTATCCACTGGGAGTGGTGACAGTAAAAAAACAATGACGTCTAGTGGGGATTACAGTGCAGAAGGCTCTAGTGATGTAAATGATCTAAAGGTGGGCAAGACTGGCAGGA 
   Consensus  (1198) AAGGCTCCAACAAGAAACTTAAGGAAGTTGATGGGGCTGCAGTATCCACTGGGAGTGGTGACAGTAAAAAAACAATGACGTCTAGTGGGGATTACAGTGCAGAAGGCTCTAGTGATGTAAATGATCTAAAGGTGGGCAAGACTGGCAGGA 
                     1348                                                                                                                                              1497 
    ZMU10270  (1342) AGCGGAGCTCAGATGGTGGACCTGGCGCAGAAACCACCACAGGTGGAAACACGGAATGTGTTTTAGCTCCTAACCATACGCTGGGGAATGCTACCATTTTGCCACAACACTGCTTTTCAGCTCCAGTAATTAAGCCCAGTGCTACAAATG 
NM_001062897   (739) AACGGAGATTGGATGATGGAGCTGGTGCTGAAACATCAGCAGCTGCAAAGATGGAAAATGCTTTACCTCCCAGCCATATATTGGGAAGTACTGCGATTTTGCCAAATCACAGCTTTCCAGCTCAAGTAATTAGGCCCAGTGCTACTAATG 
    AK065440   (740) AACGGAGATTGGATGATGGAGCTGGTGCTGAAACATCAGCAGCTGCAAAGATGGAAAATGCTTTACCTCCCAGCCATATATTGGGAAGTACTGCGATTTTGCCAAATCACAGCTTTCCAGCTCAAGTAATTAGGCCCAGTGCTACTAATG 
   Consensus  (1348) AACGGAGATTGGATGATGGAGCTGGTGCTGAAACATCAGCAGCTGCAAAGATGGAAAATGCTTTACCTCCCAGCCATATATTGGGAAGTACTGCGATTTTGCCAAATCACAGCTTTCCAGCTCAAGTAATTAGGCCCAGTGCTACTAATG 
                     1498                                                                                                                                              1647 
    ZMU10270  (1492) TCGCGAACTCGAGGGCGATAGGCACGGCATTATCTCCACCACCTGGTGTGATGGTTCCAGTTCATAATGCAGTACCATCTGACTTATCAGTTAAGGATGAGAGGGAATTGAAGCGCGAAAAGAGGAAGCAGTCAAATAGGGAGTCCGCTA 
NM_001062897   (889) TTGCTAATTCGAGGGCATTGGGCACACCAATATCTCCACCGCCTGGTGTGATTGTTCCAAGTCATACAGGAGTATCAACAGAATTACTGATCAAGGATGAAAGGGAATTAAAGCGTGAAAAGAGGAAACAATCAAATAGGGAATCCGCCA 
    AK065440   (890) TTGCTAATTCGAGGGCATTGGGCACACCAATATCTCCACCGCCTGGTGTGATTGTTCCAAGTCATACAGGAGTATCAACAGAATTACTGATCAAGGATGAAAGGGAATTAAAGCGTGAAAAGAGGAAACAATCAAATAGGGAATCCGCCA 
   Consensus  (1498) TTGCTAATTCGAGGGCATTGGGCACACCAATATCTCCACCGCCTGGTGTGATTGTTCCAAGTCATACAGGAGTATCAACAGAATTACTGATCAAGGATGAAAGGGAATTAAAGCGTGAAAAGAGGAAACAATCAAATAGGGAATCCGCCA 
 
                     1648                                                                        3’                                                                      1797 
    ZMU10270  (1642) GACGATCAAGGCTGAGAAAACAGGCTGAGACAGAGGAGTTGGCTACACAAGTGGAGTCTCTTGCAGCAGAGAACACGTCCCTTAGATCTGAAATCGGCCGGTTAACAGAGAGCTCAGAGAAGCTCAGACTAGAGAACTCAGCTCTAATGG 
NM_001062897  (1039) GACGATCAAGGCTGAGAAAGCAGGCTGAAACGGAGGATCTGGCTACACAAGTAGAATCACTTACAGCAGAGAACACGTCACTTAGATCTGAAATCAGTAGGCTATCAGAAAGCTCCGAGAAGCTCAGGCTGGAGAATTCGGCTCTAATGG 
    AK065440  (1040) GACGATCAAGGCTGAGAAAGCAGGCTGAAACGGAGGATCTGGCTACACAAGTAGAATCACTTACAGCAGAGAACACGTCACTTAGATCTGAAATCAGTAGGCTATCAGAAAGCTCCGAGAAGCTCAGGCTGGAGAATTCGGCTCTAATGG 
   Consensus  (1648) GACGATCAAGGCTGAGAAAGCAGGCTGAAACGGAGGATCTGGCTACACAAGTAGAATCACTTACAGCAGAGAACACGTCACTTAGATCTGAAATCAGTAGGCTATCAGAAAGCTCCGAGAAGCTCAGGCTGGAGAATTCGGCTCTAATGG 
                     1798                                                                                                                                              1947 
    ZMU10270  (1792) TGAAGCTGAAGGACACCGCAGAACCGTCTCC--CAGCAAA---GCAGCCGCATCCCCATCCTCTCCCCGTGCCTCG----GCGGAGAACTTCCTTTCCATGATCGACAGCGCCAACGCGCCGAGCGTCAGCAGGCACACGGAGCACGGCG 
NM_001062897  (1189) GGAAGCTTAAGGATCCTGCAGCATCGACCCAGGCAGAAACATCTCTGCAGAAAACCACCACAGCCTCCTCTCCTCGCGTCGTGGAGAACTTTTTGTCAATGATCGACAACACGAACAAGACGAGTGTCAGA---CACACAGAGCATGCTG 
    AK065440  (1190) GGAAGCTTAAGGATCCTGCAGCATCGACCCAGGCAGAAACATCTCTGCAGAAAACCACCACAGCCTCCTCTCCTCGCGTCGTGGAGAACTTTTTGTCAATGATCGACAACACGAACAAGACGAGTGTCAGA---CACACAGAGCATGCTG 
   Consensus  (1798) GGAAGCTTAAGGATCCTGCAGCATCGACCCAGGCAGAAACATCTCTGCAGAAAACCACCACAGCCTCCTCTCCTCGCGTCGTGGAGAACTTTTTGTCAATGATCGACAACACGAACAAGACGAGTGTCAGA   CACACAGAGCATGCTG 
                     1948                                                                                                                                              2097 
    ZMU10270  (1933) GTCCCAGGCTCCGGCAGCTCCTGGACTCCAGTTCCGCGACAGACGTCGCCGCCGTAAGCTGATGATGAAGCCGGTCCGGCAAATACGCCACAGCACATGCATGTGGCCTGGGGATTCCGCAGGCTCATGCGGCTCGAGTGCTCGCCGTAA 
NM_001062897  (1336) AACCCAAGCTTCGACAACTCCTCGGCTCCGGCCCGGCCACTGATGTTGTTGCTGCAAGCTAATCTGCCATTTTCCCTGTCACAGAGGAGAGACTACGCGCATGCGGCCTGGGGATTTTGCAAGCTCACGCTACTACTCACATAACATTCG 
    AK065440  (1337) AACCCAAGCTTCGACAACTCCTCGGCTCCGGCCCGGCCACTGATGTTGTTGCTGCAAGCTAATCTGCCATTTTCCCTGTCACAGAGGAGAGACTACGCGCATGCGGCCTGGGGATTTTGCAAGCTCACGCTACTACTCACATAACATTCG 
   Consensus  (1948) AACCCAAGCTTCGACAACTCCTCGGCTCCGGCCCGGCCACTGATGTTGTTGCTGCAAGCTAATCTGCCATTTTCCCTGTCACAGAGGAGAGACTACGCGCATGCGGCCTGGGGATTTTGCAAGCTCACGCTACTACTCACATAACATTCG 
                     2098                                                                                                                                              2247 
    ZMU10270  (2083) AC-GT-CAGCGTTACG-G--ACTC-GGACTCTGTACTCCAGTTTAGGCACTGATTCCACCGAGGGTACCGGTAATTTTATCTGCTCTC-GCGCCAGAGTGCCGGGCTGCC---TGCGACCACTCCTGT-----GTACCCAGAGTTGTAAC 
NM_001062897  (1486) GCAGTACAGTGTTAGGTGTCAATTTGGTCAGTATATTCAGGT----GACCATCTACTACTCAAAATACCGTTTCCAATTGCTGTTCCCTGCTCAGGCATGGAAGCTTGCTAGGTGAGACCAATG-TACCACGTTTTAGCAGTGTTGTAAC 
    AK065440  (1487) GCAGTACAGTGTTAGGTGTCAATTTGGTCAGTATATTCAGGT----GACCATCTACTACTCAAAATACCGTTTCCAATTGCTGTTCCCTGCTCAGGCATGGAAGCTTGCTAGGTGAGACCAATG-TACCACGTTTTAGCAGTGTTGTAAC 
   Consensus  (2098) GCAGTACAGTGTTAGGTGTCAATTTGGTCAGTATATTCAGGT    GACCATCTACTACTCAAAATACCGTTTCCAATTGCTGTTCCCTGCTCAGGCATGGAAGCTTGCTAGGTGAGACCAATG TACCACGTTTTAGCAGTGTTGTAAC 
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                  2248                3’                                                                                                                              2397 
    ZMU10270  (2218) GTAGTAGGGTGTTGTGCTGCATGCCGACCTTTTGAAACTTTTCGAGACCGTCATTTGCACCATTTTTT-CGTCGCAATA-----AGACAATACAGATCGGAGTTTG---TAC-------------------------------------- 
NM_001062897  (1631) ATAG--GGGTGTTGTGCTGCATGCCAACCTC---AAACCTTGTGAGATCGCTAA----ACACTTTTTAGAATTGAAATTTGTGGAGACCAAACTAAATGAAATGTAACCTACCCTTTTTACTTGGGTATATGGGCCCATATTCTTTACAT 
    AK065440  (1632) ATAG--GGGTGTTGTGCTGCATGCCAACCTC---AAACCTTGTGAGATCGCTAA----ACACTTTTTAGAATTGAAATTTGTGGAGACCAAACTAAATGAAATGTAACCTACCCTTTTTACTTGGGTATATGGGCCCATATTCTTTACAT 
   Consensus  (2248) ATAG  GGGTGTTGTGCTGCATGCCAACCTC   AAACCTTGTGAGATCGCTAA    ACACTTTTTAGAATTGAAATTTGTGGAGACCAAACTAAATGAAATGTAACCTACCCTTTTTACTTGGGTATATGGGCCCATATTCTTTACAT 
                     2398                                                                  2471 
    ZMU10270  (2321) -------------------------------------------------------------------------- 
NM_001062897  (1772) GGCTTGGAACTGTAACTTTGTAAGATGTTTTTAGTCAAACTTCTTTAAAATTTATATTTATAACACTAAATTAG 
    AK065440  (1773) GGCTTGGAACTGTAACTTTGTAAGATGTTTTTAGTCAAACTTCTTTAAAATTTATATTTATAACACTAAATTAG 
   Consensus  (2398) GGCTTGGAACTGTAACTTTGTAAGATGTTTTTAGTCAAACTTCTTTAAAATTTATATTTATAACACTAAATTAG 
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GLUTAMATE SYNTHASE 
 
                  4835                                                                                                            5’                                  4984 
 AB008845  (4835) AAACAGGAAGAAACTTTGCTGCTGGGATGAGTGGAGGCATTGCTTATGTTTATGATATTGATGGGAAATTCAGCGTCCGCTGTAACCATGAGTTAGTTGATCTCTATCATGTGGAGGAAGAGGAAGACATTACCACATTGAAAATGATGA 
 BT024053    (13) AAACAGGGCGGAACTTTGCTGCTGGCATGAGTGGAGGCATTGCCTATGTTTATGATGTTGATGGGAAATTCAGTGCTCGCTGCAACAATGAGTTAGTTGATCTATATCATGTGGAGGAAGAGGATGACATCATCACATTGAAAATGATGA 
 AK222185     (1) ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 
Consensus  (4835) AAACAGG  G AACTTTGCTGCTGG ATGAGTGGAGGCATTGC TATGTTTATGAT TTGATGGGAAATTCAG G  CGCTG AAC ATGAGTTAGTTGATCT TATCATGTGGAGGAAGAGGA GACAT A CACATTGAAAATGATGA 
                  4985                                                                                                                                              5134 
 AB008845  (4985) TAGAACAACATCGACTTAACACTGGGAGTGTTGTTGCTAGAGATATACTCTCTAATTTTGATACTCTTCTTCCAAAATTTGTCAAGGTATTCCCAAGAGATTATAAGAGGGTTTTGGACAATATGAAGGCTGAAAAGGCTGCTGCTAAGC 
 BT024053   (163) TTGAGCAACATCGTCGCAACACTGAGAGTGTTTTGGCTAGAGATATACTCTCCGATTTTGATAACCTTCTTCCAAAATTTGTAAAAGTATATCCAAGGGACTATAAGAGGGTTCTAGAAAGCATGAAGGTGGAAAAGGCTGTTGCTAAGC 
 AK222185     (1) ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 
Consensus  (4985) T GA CAACATCG C  AACACTG GAGTGTT T GCTAGAGATATACTCTC  ATTTTGATA  CTTCTTCCAAAATTTGT AA GTAT  CCAAG GA TATAAGAGGGTT T GA A  ATGAAGG  GAAAAGGCTG TGCTAAGC 
                  5135                                                                                                                                              5284 
 AB008845  (5135) TTGCAAAGGAACCAAAGATTTCAAATGGTGTTTCTGTAACCACTAAGAAAGTGCAACCGGAGCAATCAACAAACCGACCAACACGTGTTTCCAATGCCAAAAAGTACCGAGGTTTCATTTCATATGAGCGAGAGAGTATTTCTTACCGGG 
 BT024053   (313) ATGCAAAGGAGCCTAAGATGGCAAATGGAATTTCTGTGACAACTAAGAAAGTACAACCTGATCAGTCAGCAAGCCGACCAACACATGTTGCCAATGCCAAAAAGTACAGGGGCTTTATTACATATGAGCGAGAGAGTATTTCATACAGAG 
 AK222185     (1) ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 
Consensus  (5135)  TGCAAAGGA CC AAGAT  CAAATGG  TTTCTGT AC ACTAAGAAAGT CAACC GA CA TCA CAA CCGACCAACAC TGTT CCAATGCCAAAAAGTAC G GG TT ATT CATATGAGCGAGAGAGTATTTC TAC G G 
 
                  5285                                                                                    5’                                                          5434 
 AB008845  (5285) ATCCAAATGAGCGTGTAAAAGATTGGAAGGAAGTTGCAATTGAATCAGTGCCAGGGCCACTACTGAACACACAGTCTGCTCGTTGTATGGATTGTGGAACTCCTTTCTGTCATCAGGAAAGCTCAGGTGCTGGCTGTCCTCTTGGAAATA 
 BT024053   (463) ATCCAAAAGAGCGTGTTAGAGATTGGAAGGAAGTTGCAATCGAATCTACACCTGGTCCACTATTAAATACACAATCTGCTCGTTGCATGGACTGTGGCACTCCTTTCTGTCATCAGGAAAGCTCAGGTGCTGGTTGTCCTCTTGGAAATA 
 AK222185     (1) ------------------------GGAACGAAGTCATGGAGGAATCAAAACCTGGACCACTCCTTACAACTCAGTCAGCTCGTTGCATGGATTGTGGAACTCCATTCTGCCACCAGGAGAACTC------TGGGTGTCCTCTCGGTAATA 
Consensus  (5285) ATCCAAA GAGCGTGT A AGATTGGAAGGAAGTTGCAAT GAATCAA ACCTGG CCACTACT AA ACACAGTCTGCTCGTTGCATGGATTGTGGAACTCCTTTCTGTCATCAGGAAAGCTCAGGTGCTGG TGTCCTCTTGGAAATA 
                  5435                                                                                                                                              5584 
 AB008845  (5435) AGATTCCAGAGTTCAATGAACTGGTTCACCAGAACAGATGGCGTGAAGCACTAGATCGTCTGCTTGAGACGAACAACTTCCCTGAATTTACTGGAAGAGTATGCCCTGCTCCCTGTGAGGGATCATGTGTTCTTGGCATTATTGAAAATC 
 BT024053   (613) AGATCCCAGAATTCAATGAATTAGTTCACCAGAACAGATGGCGCGAAGCATTGGATCGACTACTTGAGAC-AACAACTTCCCTGAATTCACTGGACGAGTTTGCCCTGCTCCTTGTGAGGGGTCATGTGTTCTTGGGATTATTGAGAATC 
 AK222185   (121) AGATCCCTGAATTCAATGAACTTGTCTACCAGAACAGATGGCAAGAAGCCTTGAATCGTCTACTTGAGACAAACAACTTTCCAGAATTTACTGGGCGAGTATGCCCTGCACCATGTGAAGGTTCTTGTGTTCTTGGAATAATTGAGAACC 
Consensus  (5435) AGATCCCAGAATTCAATGAACT GTTCACCAGAACAGATGGCG GAAGCATTGGATCGTCTACTTGAGAC AACAACTTCCCTGAATTTACTGGACGAGTATGCCCTGCTCC TGTGAGGG TCATGTGTTCTTGG ATTATTGAGAATC 
                  5585                                                                                                                                              5734 
 AB008845  (5585) CAGTATCTATCAAAAGCATAGAATGTGCGATCATAGACAAAGGTTTTGAAGAGGGATGGATGGTACCGCGGCCTCCACTTCAAAGAACAGGAAAGAAGGTTGCCATCATTGGAAGTGGTCCGGCTGGTTTGGCTGCTGCAGATCAACTAA 
 BT024053   (762) CGGTGTCTATCAAAAGTATAGAATGTGCAATCATAGACAAAGGTTTTGAAGAGGGATGGATGATTCCACGACCTCCACTTCAAAGAACAGGAAGGAAGGTGGCCATTGTTGGCAGTGGACCATCTGGTTTGGCTGCTGCAGATCAACTAA 
 AK222185   (271) CTGTTTCTATCAAAAGCATTGAATGTGCTATTATCGATAAAGCCTTTGAGGAAGGGTGGATGGTACCAAGGCCTCCTCTCAAGAGAACAGGGAAAAAGGTTGCTATTATCGGAAGTGGACCGGCTGGGTTAGCTGCGGCTGACCAGCTGA 
Consensus  (5585) C GT TCTATCAAAAGCATAGAATGTGC ATCATAGACAAAGGTTTTGAAGAGGGATGGATGGTACCACGGCCTCCACTTCAAAGAACAGGAAAGAAGGTTGCCATTATTGGAAGTGGACCGGCTGGTTTGGCTGCTGCAGATCAACTAA 
                  5735                                                                                                                                              5884 
 AB008845  (5735) ACAAAATGGGCCATTTTGTTACTGTGTTTGAACGTGCTGATCGTATTGGTGGTCTGATGATGTATGGAGTGCCAAACATGAAGACAGACAAGATTGAAATTGTGCAACGCCGTGTCAATTTAATGGCAGAAGAGGGCATTACATTTGTAG 
 BT024053   (912) ATAAAATGGGCCACTTCGTAACTGTGTTCGAACGTGCAGATCGAATTGGAGGTTTAATGATGTATGGTGTGCCAAACATGAAGACAGACAAGATTGGCGTTGTCCAGCGCCGTGTTAATTTAATGGCTGAAGAGGGTGTCACATTTGTGG 
 AK222185   (421) ACAAAATGGGCCATTTAGTAACCGTGTATGAGCGCTCGGACAGAATTGGTGGGCTGATGATGTATGGAGTACCAAACATGAAGACTGACAAAATTGACGTCGTTCAACGGCGGGTTGATCTTATGACCAAAGAAGGTATCAACTTTGTGG 
Consensus  (5735) ACAAAATGGGCCATTT GTAACTGTGTTTGAACGTGC GATCGAATTGGTGGTCTGATGATGTATGGAGTGCCAAACATGAAGACAGACAAGATTGACGTTGT CAACGCCGTGTTAATTTAATGGC GAAGAGGGTATCACATTTGTGG 
                  5885                                                                                                                                              6034 
 AB008845  (5885) TGAACGCTAATGTAGGCAGTGATCCTTTGTATTCAATTGAGCGCCTCCGTTCTGAGAATGATGCAGTCATTTTGGCT-TGTGGAGCTACTAAACCAAGGGATCTAGGTATTCCTGGACGCGAGTTATCAGGAGTTCATTTTGCCATGGAG 
 BT024053  (1062) TGAATGCCAATGTTGGTAGTGATCCTTTGTACTCGATTGAACGTCTACGTTCTGAAAATGATGCGGTTATTTTGGCT-TGTGGAGCAACAAAACCGAGAGATCTCACCATCCCTGGACGCGAGCTATCTGGAGTTCATTTTGCAATGGAA 
 AK222185   (571) TCAATGCCAATATTGGAAAGGACCCATCTTACTCCCTTGATGGACTTAAGGAAGAGAATGATGCAATCGTTCTTGCTGT-TGGTTCCACAAAACCAAGAGATCTTCCAGTGCCTGGTCGTGATCTATCTGGTGTTCACTTTGCCATGGAG 
Consensus  (5885) TGAATGCCAATGTTGG AGTGATCCTTTGTACTC ATTGA CG CT CGTTCTGAGAATGATGCAGTCATTTTGGCT TGTGGAGC ACAAAACCAAGAGATCT  C AT CCTGGACGCGAGCTATCTGGAGTTCATTTTGCCATGGAG 
           
         6035                                                                                                                  3’                            6184 
 AB008845  (6034) TTCCTCCATGCAAATACGAAAAGTTTACTTGACAGCAACTTGGAGGATGGTAGATACATATCTGCCAAGGGGAAAAAGGTTGTGGTTATTGGTGGTGGTGACACAGGCACAGATTGCATTGGTACATCTATTCGGCATGGTTGCACCAGC 
 BT024053  (1211) TTTCTCCATGCAAATACGAAAAGTTTACTCGACAGCAACCTGGAGGATGGTAAATATATCTCCGCCCGTGGGAAAAAGGTGGTGGTTATTGGTGGAGGTGATACAGGCACAGATTGCATTGGCACATCTATTAGGCATGGTTGCACCAGC 
 AK222185   (720) TTTCTTCATGCAAACACCAAAAGTTTACTTGACAGCAATCATGAGGATGGCAATTACATTTCTGCAAAAGGGAAAAAGGTTGTTGTTATTGGTGGAGGTGATACCGGCACAGATTGCATCGGAACATCTATCCGCCATGGATGTACCAAC 
Consensus  (6035) TTTCTCCATGCAAATACGAAAAGTTTACTTGACAGCAACCTGGAGGATGGTAAATACAT TCTGCCAA GGGAAAAAGGTTGTGGTTATTGGTGGAGGTGATACAGGCACAGATTGCATTGG ACATCTATTCGGCATGGTTGCACCAGC 
                  6185                                                                                                                                              6334 
 AB008845  (6184) ATTGTAAACCTTGAACTTCTTACCAAACCACCAAGCAAGAGAGCAGCTGATAACCCATGGCCACAGTGGCCTAGAATCTTCCGTGTTGACTATGGGCACCAGGAAGCATCTAGTAAGTTTGGAAATGACCCAAGAACTTACGAAGTCCTG 
 BT024053  (1361) CTTGTAAATCTTGAACTCCTGTCAAAACCACCAAGCACTAGAGCTGCTGACAACCCATGGCCCCAGTGGCCAAGAATTTTCCGTGTTGACTATGGGCATCAAGAAGCTGCTACCAAGTTTGGGAAGGATCCAAGAACTTACGGAGTCTTG 
 AK222185   (870) ATTGTAAACCTAGAACTTCTTCCTCAGCCACCCTCAACAAGAGCTCCTGGAAACCCTTGGCCACAGTGGCCTCGTGTATTCCGTATTGACTACGGACATCAAGAAGCTACCACCAAATTCGGAAAAGACCCTAGGACCTATGAGGTCTTA 
Consensus  (6185) ATTGTAAACCTTGAACTTCTT C AAACCACCAAGCAC AGAGCTGCTGA AACCCATGGCCACAGTGGCCTAGAAT TTCCGTGTTGACTATGGGCATCAAGAAGCT CTACCAAGTTTGGAAA GACCCAAGAACTTACGAAGTCTTG 
                  6335                                                                                                                                              6484 
 AB008845  (6334) ACCAAGCGTTTTATTGGTGATGAAAATGGAAACGTGAAGGCCCTTGAGGTGGTCCGGGTCAAGTGGGAGAAAGTCGAT---GGGAGATTCCAGTTGAAAGAAATTGAAGGCTCAAACGAGACCATTGAGGCTGATCTTGTCCTCCTAGCT 
 BT024053  (1511) ACAAAGCGTTTTATTGGCGATGGAAATGGCAAGGTGAAGGCCCTTGAGGTAGTGCGTGTGAAGTGGGAGAAAGTAGAT---AGAAGATTTCAACTCAAGGAGATGGAAGGATCAGAAGAGATTATTGAGGCTGATCTCGTCCTCCTAGCT 
 AK222185  (1020) ACGAAGAGGTTCATAGGAGATGACAATGGAAACGTGAAGGGGCTTGAACTTGTGCGTGTGAGTTGGGAGAAGGATGAAACCGGGAGGTTCCAGTTCAAGGAGATCGAAGGCTCTGAGGAAATCATTGAAGCAGACCTCGTTTTCTTGGCC 
Consensus  (6335) AC AAGCGTTTTATTGG GATGAAAATGGAAACGTGAAGGCCCTTGAGGT GTGCGTGTGAAGTGGGAGAAAGT GAT   GGGAGATTCCAGTTCAAGGAGAT GAAGGCTCAGA GAGATCATTGAGGCTGATCTCGTCCTCCTAGCT 
                  6485                                                                                                                                              6634 
 AB008845  (6481) ATGGGGTTCCTAGGCCCTGAAGCGACTATTGCTGAGAAACTAGGTTTGGAGAAAGACAACCGGTCTAACTTCAAAGCTCAATTTGGAAACTTTGCAACCAGTGTGGATGGCATTTTTGCTGCCGGGGACTGCAGACGTGGACAATCACTT 
 BT024053  (1658) ATGGGATTCTTGGGTCCTGAAGCGACAATAGCTGAGAAATTGGGTTTGGAGAAGGACAACAGATCAAACTTCAAAGCGCAGTTTGGAGACTTCGCTACCAGTGTCGATGGTGTGTTTGCCGCCGGGGACTGCAGACGTGGACAATCACTG 
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 AK222185  (1170) ATGGGTTTCCTTGGACCTGAGCCAACACTTGCTGAGAAGCTAGGTCTCGAATGTGACAACAGGTCAAACTTTAAGGCCGAGTATGGCCGGTTTTCCACAACCGTGGAAGGTGTTTTCGCAGCAGGTGATTGTCGGAGAGGCCAGTCTTTG 
Consensus  (6485) ATGGG TTCCT GG CCTGAAGCGACAATTGCTGAGAAACTAGGTTTGGAGAA GACAACAGGTCAAACTTCAAAGC CAGTTTGGA ACTTTGC ACCAGTGTGGATGGTGTTTTTGC GCCGGGGACTGCAGACGTGGACAATCACTG 
                  6635                                          6684 
 AB008845  (6631) GTTGTTTGGGCCATCACCGAGGGGCGGCAAGCTGCTGCAGCTGTCGACAA 
 BT024053  (1808) GTGGTTTGGGCCATCACGGAGGGGCGGCAGGCTGCTGCAGCGGTAGACAA 
 AK222185  (1320) GTTGTCTGGGCTATCTCAGAAGGACGTCAAGCTGCAGATCAGGTAGACAA 
Consensus  (6635) GTTGTTTGGGCCATCAC GAGGGGCGGCAAGCTGCTGCAGCGGTAGACAA 
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HEMOGLOBİN 
 
                 101                                                         5’                                                                                      250 
   U01228   (61) CCATGTCTGCCGCGGAGGGGGCCGTCGTCTTCAGCGAGGAGAAGGAGGCGCTGGTGCTCAAGTCATGGGCCATCATGAAGAAGGATTCCGCCAACCTTGGGCTCCGCTTCTTCCTCAAGATCTTCGAGATCGCGCCGTCGGCGAGGCAGA 
 DQ245217  (101) CCATGTCTGCCGCGGAGGGAGCCGTCGTGTTCAGCGAGGAGAAGGAGGCGCTGGTGCTCAAGTCATGGGCCATCATGAAGAAGGATTCCGCCAACCTTGGGCTCCGCTTCTTCCTCAAGATCTTCGAGATCGCGCCGTCGGCGAGGCAGA 
 AY151390   (14) CCATGTCTGCCGCGGAGAGAGCCGTCGTGTTCAGCGAGGAGAAGGATGCGCTGGTGCTCAAGTCATGGGCCATCATGAAGAAGGATTCCGCCAACCTTGGGCTCCGCTTCTTCCTCAAGATCTTCGAGATCGCGCCGTCGGCGAGGCAGA 
Consensus  (101) CCATGTCTGCCGCGGAGGGAGCCGTCGTGTTCAGCGAGGAGAAGGAGGCGCTGGTGCTCAAGTCATGGGCCATCATGAAGAAGGATTCCGCCAACCTTGGGCTCCGCTTCTTCCTCAAGATCTTCGAGATCGCGCCGTCGGCGAGGCAGA 
                 251                                                                                                                                                400 
   U01228  (211) TGTTCCCGTTCCTGCGCGACTCCGACGTGCCGCTGGAGACCAACCCCAAGCTCAAGACCCACGCCGTGTCCGTCTTCGTCATGACCTGCGAGGCGGCTGCGCAGTTGCGGAAAGCCGGCAAGATCACCGTCAGGGAGACCACCCTGAAGA 
 DQ245217  (251) TGTTCCCGTTCCTGCGCGACTCCGACGTGCCGCTGGAGACCAACCCCAAGCTCAAGACCCACGCCGTGTCCGTCTTCGTCATGACGTGCGAGGCTGCTGCGCAGCTGCGGAAAGCCGGGAAGATCACCGTCAGGGAGACCACCCTGAAGA 
 AY151390  (164) TGTTCCCGTTCCTGCGCGACTCCGACGTGCCGCTGGAGACCAACCCCAAGCTCAAGACCCACGCCGTGTCCGTCTTCGTCATGACGTGTGAGGCGGCAGCCCAGCTGCGGAAAGCCGGGAAGATCACCGTGAGGGAGACCACCCTGAAGA 
Consensus  (251) TGTTCCCGTTCCTGCGCGACTCCGACGTGCCGCTGGAGACCAACCCCAAGCTCAAGACCCACGCCGTGTCCGTCTTCGTCATGACGTGCGAGGCGGCTGCGCAGCTGCGGAAAGCCGGGAAGATCACCGTCAGGGAGACCACCCTGAAGA 
                 
  401                                                                                   3’                                                             550 
   U01228  (361) GGCTGGGCGGCACGCACTTGAAATACGGCGTGGCAGATGGCCACTTCGAGGTGACGCGGTTCGCTCTGCTCGAGACGATCAAGGAGGCGCTTCCGGCTGACATGTGGGGGCCCGAGATGAGGAACGCGTGGGGCGAGGCATACGATCAAC 
 DQ245217  (401) GGCTGGGCGGCACGCACTTGAAATACGGCGTGGCAGATGGCCACTTTGAGGTGACGCGGTTCGCTCTGCTCGAGACGATCAAGGAGGCGCTTCCGGCGGACATGTGGGGGCCGGAGATGAGGAACGCGTGGGGCGAGGCCTACGACCAAC 
 AY151390  (314) GGCTGGGCGGGACGCACTTGAAATACGGCGTGGCGGATGGCCACTTTGAGGTGACGCGGTTCGCTCTGCTCGAGACGATCAAGGAGGCGCTTCCGGCGGACATGTGGGGGCCGGAGATGAGGAACGCGTGGGGCGAAGCCTACGACCAAC 
Consensus  (401) GGCTGGGCGGCACGCACTTGAAATACGGCGTGGCAGATGGCCACTTTGAGGTGACGCGGTTCGCTCTGCTCGAGACGATCAAGGAGGCGCTTCCGGCGGACATGTGGGGGCCGGAGATGAGGAACGCGTGGGGCGAGGCCTACGACCAAC 
  
                551            3’             581 
   U01228  (511) TGGTCGCGGCCATCAAGCAAGAGATGAAGCC 
 DQ245217  (551) TGGTCGCGGCCATCAAGCAAGAGATGAAGCC 
 AY151390  (464) TGGTCGCGGCCATCAAGCAAGAGATGAAGCC 
Consensus  (551) TGGTCGCGGCCATCAAGCAAGAGATGAAGCC 
 
 
 



 

 

35 

NİTRAT REDUCTASE 
 
                     6060                                                                                                                                              6209 
      X57845  (5482) GCGGTGGCAAGAAGATCACACGAGTGGAGGTGACGCTGGACGGCGGCGAGAGCTGGATGCTGTGCACGCTCGACATCCCGGAGAAGCCCAACAAGTACGGCCGGTACTGGTGCTGGTGCTTCTGGTCGGTGGAGATCGAGGTGCTGGACC 
    AF153448  (5999) GCGGCGGCAAGAAGGTGACGCGGGTGGAGGTGACGCTGGACGGCGGCGAGACATGGCTGGTGTGCCACCTCGACCACCCGGAGAAGCCCAACAAGTACGGCAAGTACTGGTGCTGGTGCTTCTGGTCCGTCGAGGTGGAGGTCCTCGACC 
      L40155     (1) ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 
NM_001068544  (1181) GCGGCGGCAAGAGGATCACGCGGGTGGAGGTGACGCTGGACGGCGGCGAGACATGGCTGGTGTGCGTGCTGGACCTCCCGGAGAAGCCCACCAAGTACGGCAAGCACTGGTGCTGGTGCTTCTGGTCCGTCGAGGTCGAGGTGCTCGACC 
   Consensus  (6060) GCGGCGGCAAGAAGATCACGCGGGTGGAGGTGACGCTGGACGGCGGCGAGACATGGCTGGTGTGC  GCTCGACCTCCCGGAGAAGCCCAACAAGTACGGCAAGTACTGGTGCTGGTGCTTCTGGTCCGTCGAGGTCGAGGTGCTCGACC 
                     6210                                                                                                                                              6359 
      X57845  (5632) TGCTGGGCGCCAAGGAGGTGGCGGTGCGCACGTGGGATCAGACCCACAACACCCAGCCGGAGAAGCTCATCTGGAACCTCATGG------------------------------------------------------------------ 
    AF153448  (6149) TGCTCGGCGCCAAGGAGATCGCCGTGCGCGCATGGGACCAGTCGCTCAACACCCAGCCCGAGAAGCTCATATGGAACCTCATGGTACATATATATACTAGCACATAATATTAGTACTGAATAAGTTTCTGTTTCTGCTCCTCGATGATAA 
      L40155     (1) ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 
NM_001068544  (1331) TCCTCGGCGCCAAGGAGATCGCCGTGCGCGCCTGGGACCAGTCGCACAACACCCAGCCCGAGAAGCTCATCTGGAATCTCATGG------------------------------------------------------------------ 
   Consensus  (6210) TGCTCGGCGCCAAGGAGATCGCCGTGCGCGC TGGGACCAGTCGCACAACACCCAGCCCGAGAAGCTCATCTGGAACCTCATGG                                                                   
                     6360                                                                                                                                              6509 
      X57845  (5716) ------------------GCATGATGAACAACTGCTGGTTCAAGATCAAGGTCAACGTGTGCCGCCCCCACAAGGGCGAGATCGGGCTGGTGTTCGAGCACCCCACGCAGCCCGGGAACCAGACCGGCGGATGGATGGCGCGCCAGAAGC 
    AF153448  (6299) ATCTGATGATGGCACAGGGGATGATGAACAACTGCTGGTTCAAGGTGAAGGTGAACGTGTGCCGTCCGCACAAGGGCGAGATCGGGCTGGTGTTCGAGCACCCGACGCAGCCCGGCAACCAGCCCGGCGGGTGGATGGCGCGGCAGAAGC 
      L40155     (1) ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 
NM_001068544  (1415) ------------------GGATGATGAACAACTGCTGGTTCAAGGTGAAGGTGAACGTGTGCCGGCCGCACAAGGGTGAGATCGGGCTGGTGTTCGAGCACCCGACGCAGCCCGGGAACCAGACCGGCGGGTGGATGGCGAGGCAGAAGC 
   Consensus  (6360)                   GGATGATGAACAACTGCTGGTTCAAGGTGAAGGTGAACGTGTGCCG CCGCACAAGGGCGAGATCGGGCTGGTGTTCGAGCACCCGACGCAGCCCGGGAACCAGACCGGCGGGTGGATGGCGCGGCAGAAGC 
    
                  6510          5’                                                                                        5’                                            6659 
      X57845  (5848) ACCTCGAGACGGCGGAGGCGGCGGCGCCGGGCCTCAAGCGGAGCACGTCCACGCCGTTCATGAACACCGCCGGGG---ACAAGCAGTTCACCATGTCCGAGGTGCGCAAGCACGGGTCCAAGGAGTCGGCGTGGATCGTGGTGCACGGCC 
    AF153448  (6449) ACCTGGAGACGGCGGAGGCGGCCGCGCCGGGCCTCAAGCGCAGCACGTCCACGCCGTTCATGAACACCACCGACGTCGGCAAGCAGTTCACCATGTCCGAGGTGCGCAAGCACGCGTCGCAGGAGTCGGCGTGGATCGCCGTGCACGGCC 
      L40155     (1) --------------------------------------------------------------------GCCGGGG---ACAAGCAGTTCACCATGTCCGAGGTGCGCAAGCACGGGTCCAAGGAGTCGGCGTGGATCGTGGTGCACGGCC 
NM_001068544  (1547) ACCTGGAGACGGCGGAGGCGGCCGCACCGGGGCTGAAGCGGAGCACGTCGACGCCGTTCATGAACACCACCGACG---GCAAGCAGTTTACCATGTCCGAGGTGCGCAAGCACTCGTCGCAGGACTCGGCGTGGATCGTCGTCCACGGTC 
   Consensus  (6510) ACCTGGAGACGGCGGAGGCGGCCGCGCCGGGCCTCAAGCGGAGCACGTCCACGCCGTTCATGAACACCGCCGGGG   GCAAGCAGTTCACCATGTCCGAGGTGCGCAAGCACGGGTCGCAGGAGTCGGCGTGGATCGTGGTGCACGGCC 
                     6660                                                                                                                                              6809 
      X57845  (5995) ACGTCTACGACTGCACCGCCTTCCTCAAGGACCACCCCGGCGGCGCCGACAGCATCCTTATTAACGCAGGATCCGACTGCACCGAGGAGTTCGACGCCATCCACTCCGACAAGGCCAAGGCGCTGCTCGACACCTACCGCATCGGCGAGC 
    AF153448  (6599) ACGTCTACGACTGCACCAAGTTCCTCAAGGACCACCCGGGCGGCGCCGACAGCATCCTCATCAACGCCGGCACCGACTGCACCGAGGAGTTCGACGCCATCCACTCCGACAAGGCCAAGGCGCTCCTCGACACCTACCGCATCGGCGAGC 
      L40155    (80) ACGTCTACGACTGCACCGCCTTCCTCAAGGACCATCCCGGCGGCGCCGACAGCATCCTTATTAACGCCGGATCCGACTGCACCGAGGAGTTCGACGCCATCCACTCCGACAAGGCCAAGGCGCTGCTCGACACCTACCGCATCGGCGAGC 
NM_001068544  (1694) ACGTCTACGACTGCACGGCCTTCCTCAAGGACCACCCCGGCGGCGCCGACAGCATCCTCATCAACGCCGGCACCGACTGCACCGAGGAGTTCGACGCCATCCACTCCGACAAGGCCAAGGCGCTCCTCGACACCTACCGCATCGGCGAGC 
   Consensus  (6660) ACGTCTACGACTGCACCGCCTTCCTCAAGGACCACCCCGGCGGCGCCGACAGCATCCTTATTAACGCCGGCTCCGACTGCACCGAGGAGTTCGACGCCATCCACTCCGACAAGGCCAAGGCGCTGCTCGACACCTACCGCATCGGCGAGC 
 
                     6810                                                                                                                     3’                         6959 
      X57845  (6145) TGATCACCACGGGGACGGGGTACAACTCCGACAACTCGGTGCATGGAGGGTCCAGCCTATCCCACCTCGCACCGATCCGCGAGGCCACCAAGGTCGCCGGCGCGCCCATCGCGCTCTCCAGCCCACGCGAGAAGGTCCCGTGCCGCCTCG 
    AF153448  (6749) TCATCACCACGGGCACCGGCTACAGCTCCGACAACTCCGTCCACGGCGGCTCCGTCCTGTCGCACCTCGCGCCCATCCGCGAGGCCGTCAGGG------------CCCCCGCGCTCTCCAACCCGCGCGATAAGATCCACTGCCGCCTCG 
      L40155   (230) TCATCACCACGGGGACGGGGTACAACTCCGACAACTCGGTGCACGGTGGGTCCAGC---------------------------------------------------------------------------------------------- 
NM_001068544  (1844) TCATCACCACCGGCGCCGGGTACAGCTCCGACAACTCCGTCCACGGCGCGTCCAACCTCTCCCAGCTCGCCCCCATCCGCGAGGCCATCAAGGCGCCGG---CGCCCGTCGCGCTCTCCAGCCCGCGCGACAAGGTCCCCTGCCAACTCG 
   Consensus  (6810) TCATCACCACGGGGACGGGGTACAGCTCCGACAACTCGGTGCACGGCGGGTCCAGCCT TCCCACCTCGC CCCATCCGCGAGGCCATCAAGG   C G   CGCCC TCGCGCTCTCCAGCCCGCGCGA AAGGTCCCCTGCCGCCTCG 
                     6960                                                                                                                                              7109 
      X57845  (6295) TCGACAAGAAGGAGCTCTCCCACGACGTCCGCCTCTTCCGCTTCGCGCTGCCGTCCTCCGACCAGGTGCTCGGCCTCCCCGTCGGCAAGCACATCTTCGTTTGCGCCACCATCGACGGCAAGCTCTGCATGCGCGCCTACACGCCGACGA 
    AF153448  (6887) TCGGCAAGAAGGAGCTGTCCCGCGACGTCCGCCTCTTCCGCTTCTCGCTGCCGTCGCCCGACCAGGTGCTCGGCCTCCCCATCGGCAAGCACATCTTCGTCTGCGCCAGCATTGAAGGGAAGCTGTGCATGCGGGCGTACACGCCCACGA 
      L40155   (286) ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 
NM_001068544  (1991) TCGACAAGAAGGAGCTCTCCCGCGACGTCCGCCTCTTCCGCTTCGCGCTGCCGTCCTCCGACCAGGTGCTCGGCCTCCCCGTCGGCAAGCACATCTTCGTGTGCGCCAGCATCGAAGGGAAGCTGTGCATGCGGGCGTACACGCCGACGA 
   Consensus  (6960) TCGACAAGAAGGAGCTCTCCCGCGACGTCCGCCTCTTCCGCTTCGCGCTGCCGTCCTCCGACCAGGTGCTCGGCCTCCCCGTCGGCAAGCACATCTTCGT TGCGCCAGCATCGAAGGGAAGCTGTGCATGCGGGCGTACACGCCGACGA 
                     7110                                                                                                                                              7259 
      X57845  (6445) GCATGGTGGACGAGATCGGGCAGTTCGAGCTGCTCGTCAAGGTCTACTTCAGGGACGAGCACCCGAAGTTCCCCAACGGCGGGCTCATGACGCAGTACCTGGAGTCGCTCCAGGTTGGCTCTTCCTACATTGACGTCAAGGGCCCGCTTG 
    AF153448  (7037) GCATGGTGGACGAGATCGGCCACTTCGACCTCCTCGTCAAGGTCTACTTCAAGAACGAGCACCCCAAGTTCCCCAACGGCGGCCTCATGACCCAGTACCTCGACTCGCTTCCCGTCGGCT---CCTACATCGACGTCAAGGGCCCGCTTG 
      L40155   (286) ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 
NM_001068544  (2141) GCATGGTCGACGAGGTCGGCCACTTCGACCTCCTCATCAAGGTGTACTTCAAGAACGAGCACCCCAAGTTCCCCGATGGCGGGCTCATGACGCAGTACCTGGACTCGCTCCCCGTGGGCG---CCTACATCGACGTCAAGGGGCCACTCG 
   Consensus  (7110) GCATGGTGGACGAGATCGGCCACTTCGACCTCCTCGTCAAGGTCTACTTCAAGAACGAGCACCCCAAGTTCCCCAACGGCGGGCTCATGACGCAGTACCTGGACTCGCTCCCCGT GGCT   CCTACATCGACGTCAAGGGCCCGCTTG 
     
                 7260                                                                                                   3’                                           7409 
      X57845  (6595) GGCATGTGGAGTACACCGGCCGTGGCAACTTCGTCATCAACGGCAAGCAGCGCCGGGCGCGGCGGCTGGCCATGATCTGCGGCGGCAGCGGGATCACGCCCATGTACCAGGTGATCCAGGCCGTGCTGCGGGACCAGCCGGAGGACGAGA 
    AF153448  (7184) GCCACGTGGAGTACACCGGCCGCGGCAGCTTCGTCATCAACGGCAAGCAGCGCCATGCGAGCCGCCTCGCCATGATCTGCGGCGGAAGTGGGATCACGCCCATGTACCAGATCATCCAGGCGGTGCTGCGCGACCAGCCGGAGGACCACA 
      L40155   (286) ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 
NM_001068544  (2288) GCCACGTCGAGTACACCGGCCGCGGCGAGTTCGTCATCAACGGCAAGCCGCGGAACGCGCGGCGGCTGGCGATGATCGCCGGCGGGAGCGGGATCACGCCCATGTACCAGGTCATCCAGTCGGTGCTGCGCGACCAGCCGGAGGACACGA 
   Consensus  (7260) GCCACGTGGAGTACACCGGCCGCGGCAACTTCGTCATCAACGGCAAGCAGCGCCA GCGCGGCGGCTGGCCATGATCTGCGGCGG AGCGGGATCACGCCCATGTACCAGGTCATCCAGGCGGTGCTGCGCGACCAGCCGGAGGAC AGA 
                     7410                                                                                                                                              7559 
      X57845  (6745) CGGAGATGCACCTGGTCTATGCCAACCGGAGCGAGGACGACATCCTGCTGCGCGACGAGCTGGACCGGTGGGCGGCGGAGTACCCCGACAGGCTCAAGGTGTGGTACGTGATCGACCAGGTGAAGCGGCCGGAGGACGGGTGGAAGTTCA 
    AF153448  (7334) CGGAGATGCACCTCGTGTACGCCAACCGGACGGAGGACGACATCCTCCTCCGCGACGAGCTCGACCGGTGGGCGGCCGAGTACCCGGACAGGCTCAAGGTGTGGTACGTCATCGACCAGGTAAAGCGCCCGGAGGAGGGGTGGAAGTACA 



 

 

36 

      L40155   (286) ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 
NM_001068544  (2438) CGGAGATGCACCTGGTGTACGCGAACCGGACGGAGGACGACATCCTCCTCCGCGACGAGCTCGACCGGTGGGCGGCGGAGTACCCGGACAGGCTCAAGGTGTGGTACGTCATCGACCAGGTGAAGCGGCCGGAGGAAGGGTGGAAGTACG 
   Consensus  (7410) CGGAGATGCACCTGGTGTACGCCAACCGGACGGAGGACGACATCCTCCTCCGCGACGAGCTCGACCGGTGGGCGGCGGAGTACCCGGACAGGCTCAAGGTGTGGTACGTCATCGACCAGGTGAAGCGGCCGGAGGA GGGTGGAAGTACA 
                     7560                                                                                                                                              7709 
      X57845  (6895) GCGTCGGGTTTGTGACGGAGGACATCCTCCGGGCGCACGTCCCCGAGGGCGGCGACGACACGCTCGCACTCGCCTGCGGGCCGCCGCCCATGATCAAGTTCGCCATCTCCCCCAACCTGGAGAAGATGAAGTACGACATGGCCAATTCCT 
    AF153448  (7484) GCGTTGGGTTCGTCACGGAGGCCGTCCTGCGGGAGCACGTTCCGGAAGGTGGGGACGACACGCTGGCCCTTGCCTGCGGACCACCGCCGATGATCCAGTTCGCCATCTCGCCCAACTTGGAGAAGATGAAGTACGACATGGCCAATTCTT 
      L40155   (286) ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 
NM_001068544  (2588) GCGTCGGGTTCGTCACGGAGGAGGTGCTGCGGGAGCACGTGCCGGAGGGCGGCGACGACACGCTCGCGCTCGCCTGCGGGCCGCCGCCGATGATCAAGTTCGCCGTCTCGCCGAACCTGGAGAAGATGAAGTACGACATGGCCAATTCTT 
   Consensus  (7560) GCGTCGGGTTCGTCACGGAGGACGTCCTGCGGGAGCACGT CCGGAGGGCGGCGACGACACGCTCGC CTCGCCTGCGGGCCGCCGCCGATGATCAAGTTCGCCATCTCGCCCAACCTGGAGAAGATGAAGTACGACATGGCCAATTCTT 
                     7710       7724 
      X57845  (7045) TCATCTCCTTCTGAT 
    AF153448  (7634) TCGTCGTGTTCTAAG 
      L40155   (286) --------------- 
NM_001068544  (2738) TCATCGTGTTCTAA- 
   Consensus  (7710) TCATCGTGTTCTAA  
 



 

 

37 

NİTRAT REDUCTASE 
 
                     669                                                                                           5’                                                     818 
      M23456    (62) CGACGGAGCGGCTGGAGCCGAGGGTCGAGGAGCGGGCGGGCGGGTACTGGGTCCTCAAGGAGAAGTACCGGGCGGGGCTGAACCCGCAGGAGAAGGTGAAGCTGGAGAAGGAGCCCATGGCGCTGTTCATGGAGGGCGGCATCCAGGACC 
      D50556   (199) CGGCGGAGCGGCTGGAGCCGCGGGTGGAGCAGCGGGAGGGCCGGTACTGGGTGCTCAAGGAGAAGTACCGGACGGGGCTGAACCCGCAGGAGAAGGTGAAGCTGGGGAAGGAGCCCATGTCATTGTTCATGGAGGGCGGCATCAAGGAGC 
NM_001049543   (669) CGGCGGAGCGGCTGGAGCCGCGGGTGGAGCAGCGGGAGGGCCGGTACTGGGTGCTCAAGGAGAAGTACCGGACGGGGCTGAACCCGCAGGAGAAGGTGAAGCTGGGGAAGGAGCCCATGTCATTGTTCATGGAGGGCGGCATCAAGGAGC 
   Consensus   (669) CGGCGGAGCGGCTGGAGCCGCGGGTGGAGCAGCGGGAGGGCCGGTACTGGGTGCTCAAGGAGAAGTACCGGACGGGGCTGAACCCGCAGGAGAAGGTGAAGCTGGGGAAGGAGCCCATGTCATTGTTCATGGAGGGCGGCATCAAGGAGC 
     
                 819                                                                                     5’                                                           968 
      M23456   (212) TGGCCAGGGTCCCCATGGAGCAGATCGACGCCGCCAAGCTCACCAAGGACGACGTCGACGTCCGCCTCAAGTGGCTCGGCCTCTTCCACCGCCGCAAGCACCAGTACGGGCGGTTCATGATGCGGCTGAAGCTGCCCAACGGCGTGACGA 
      D50556   (349) TCGCCAAGATGCCCATGGAGGAGATCGAGGCCGACAAGCTCTCCAAGGAGGACATCGACGTGCGGCTCAAGTGGCTCGGCCTCTTCCACCGCCGCAAGCATCAGTATGGGCGGTTCATGATGCGGCTGAAGCTGCCAAACGGTGTGACGA 
NM_001049543   (819) TCGCCAAGATGCCCATGGAGGAGATCGAGGCCGACAAGCTCTCCAAGGAGGACATCGACGTGCGGCTCAAGTGGCTCGGCCTCTTCCACCGCCGCAAGCATCAGTATGGGCGGTTCATGATGCGGCTGAAGCTGCCAAACGGTGTGACGA 
   Consensus   (819) TCGCCAAGATGCCCATGGAGGAGATCGAGGCCGACAAGCTCTCCAAGGAGGACATCGACGTGCGGCTCAAGTGGCTCGGCCTCTTCCACCGCCGCAAGCATCAGTATGGGCGGTTCATGATGCGGCTGAAGCTGCCAAACGGTGTGACGA 
                     969                                                                                                                                               1118 
      M23456   (362) CGAGCGAGCAGACGCGGTACCTGGCGAGCGTCATCGAGGCGTACGGCGCCGACGGGTGCGCGGACGTGACCACCCGGCAGAACTGGCAGATCCGCGGGGTGACGCTCCCGGACGTCCCGGCCATCCTGGACGGCCTCCGCGCCGTCGGCC 
      D50556   (499) CGAGCGAGCAGACGAGGTACCTGGCGAGCGTGATCGAGGCGTACGGCAAGGAGGGCTGCGCCGACGTGACAACCCGCCAGAACTGGCAGATCCGCGGCGTCACGCTCCCCGACGTGCCGGCCATCCTCGACGGGCTCAACGCCGTCGGCC 
NM_001049543   (969) CGAGCGAGCAGACGAGGTACCTGGCGAGCGTGATCGAGGCGTACGGCAAGGAGGGCTGCGCCGACGTGACAACCCGCC------GGCAGATCCGCGGCGTCACGCTCCCCGACGTGCCGGCCATCCTCGACGGGCTCAACGCCGTCGGCC 
   Consensus   (969) CGAGCGAGCAGACGAGGTACCTGGCGAGCGTGATCGAGGCGTACGGCAAGGAGGGCTGCGCCGACGTGACAACCCGCCAGAACTGGCAGATCCGCGGCGTCACGCTCCCCGACGTGCCGGCCATCCTCGACGGGCTCAACGCCGTCGGCC 
                     1119                                                                                                                                              1268 
      M23456   (512) TCACCAGCCTGCAGAGCGGCATGGACAACGTGCGCAACCCCGTCGGCAACCCGCTCGCCGGCGTCGACCCCCACGAGATCGTCGACACGCGCCCCTACACCAACCTTCTCTCCTCCTACGTCACCAACAACTCCCAGGGGAACCCCACAA 
      D50556   (649) TCACCAGCCTCCAGAGCGGCATGGACAACGTCCGCAACCCCGTCGGCAACCCGCTCGCCGGCATCGACCCCGACGAGATCGTCGACACGCGATCCTACACCAACCTCCTCTCCTCCTACATCACCAGCAACTTCCAGGGCAACCCCACCA 
NM_001049543  (1113) TCACCAGCCTCCAGAGCGGCATGGACAACGTCCGCAACCCCGTCGGCAACCCGCTCGCCGGCATCGACCCCGACGAGATCGTCGACACGCGATCCTACACCAACCTCCTCTCCTCCTACATCACCAGCAACTTCCAGGGCAACCCCACCA 
   Consensus  (1119) TCACCAGCCTCCAGAGCGGCATGGACAACGTCCGCAACCCCGTCGGCAACCCGCTCGCCGGCATCGACCCCGACGAGATCGTCGACACGCGATCCTACACCAACCTCCTCTCCTCCTACATCACCAGCAACTTCCAGGGCAACCCCACCA 
                     1269                                                                                                                                              1418 
      M23456   (662) TCACCAACCTGCCGAGGAAATGGAACGTCTGCGTCATCGGCTCGCATGACCTGTACGAGCACCCGCACATCAACGACCTCGCGTACATGCCGGCCGTCAAGGACGGCGAGTTCGGCTTCAACCTTCTGGTGGGCGGGTTCATCAGCCCCA 
      D50556   (799) TCACCAACCTGCCGAGGAAGTGGAACGTGTGCGTGATCGGGTCGCACGATCTGTACGAGCACCCACACATCAACGACCTCGCGTACATGCCGGCGGTGAAGGGCGGCAAGTTCGGGTTCAACCTCCTCGTCGGCGGGTTCATAAGCCCCA 
NM_001049543  (1263) TCACCAACCTGCCGAGGAAGTGGAACGTGTGCGTGATCGGGTCGCACGATCTGTACGAGCACCCACACATCAACGACCTCGCGTACATGCCGGCGGTGAAGGGCGGCAAGTTCGGGTTCAACCTCCTCGTCGGCGGGTTCATAAGCCCCA 
   Consensus  (1269) TCACCAACCTGCCGAGGAAGTGGAACGTGTGCGTGATCGGGTCGCACGATCTGTACGAGCACCCACACATCAACGACCTCGCGTACATGCCGGCGGTGAAGGGCGGCAAGTTCGGGTTCAACCTCCTCGTCGGCGGGTTCATAAGCCCCA 
                     1419                                                                                                                                              1568 
      M23456   (812) AGAGGTGGGCCGAGGCGTTGCCGCTCGACGCCTGGGTCGCCGGGGACGACGTCGTCCCCGTGTGCAAGGCCATCCTCGAGGCGTACCGGGACCTCGGCTCCAGGGGCAACCGGCAGAAGACGCGCATGATGTGGCTCATCGACGAGCTCG 
      D50556   (949) AGAGGTGGGAGGAGGCGCTGCCGCTCGACGCCTGGGTCCCCGGCGACGACATCATCCCGGTGTGCAAGGCCGTTCTCGAGGCGTACCGCGACCTCGGCACCAGGGGCAACCGCCAGAAGACCCGCATGATGTGGCTCATCGACGAACTTG 
NM_001049543  (1413) AGAGGTGGGAGGAGGCGCTGCCGCTCGACGCCTGGGTCCCCGGCGACGACATCATCCCGGTGTGCAAGGCCGTTCTCGAGGCGTACCGCGACCTCGGCACCAGGGGCAACCGCCAGAAGACCCGCATGATGTGGCTCATCGACGAACTTG 
   Consensus  (1419) AGAGGTGGGAGGAGGCGCTGCCGCTCGACGCCTGGGTCCCCGGCGACGACATCATCCCGGTGTGCAAGGCCGTTCTCGAGGCGTACCGCGACCTCGGCACCAGGGGCAACCGCCAGAAGACCCGCATGATGTGGCTCATCGACGAACTTG 
   
                   1569                       3’                                                                                                                       1718 
      M23456   (962) GGATGGAGGTGTTCCGGTCGGAGGTGGAGAAGAGGATGCCGAACGGGGTGCTGGAGCGCGCCGCGCCGGAGGACCTCGTCGACAAGCGCTGGGAGCGGCGGGACTACCTCGGCGTGCACCCGCAGAAGCAGGAAGGCCTGTCGTACGTGG 
      D50556  (1099) GAATGGAGGCTTTTCGGTCGGAGGTGGAGAAGAGGATGCCGAACGGCGTGCTGGAGCGCGCGGCGCCGGAGGACCTCATCGACAAGAAATGGCAGAGGAGGGACTACCTCGGCGTGCACCCGCAGAAGCAGGAAGGGATGTCCTACGTCG 
NM_001049543  (1563) GAATGGAGGCTTTTCGGTCGGAGGTGGAGAAGAGGATGCCGAACGGCGTGCTGGAGCGCGCGGCGCCGGAGGACCTCATCGACAAGAAATGGCAGAGGAGGGACTACCTCGGCGTGCACCCGCAGAAGCAGGAAGGGATGTCCTACGTCG 
   Consensus  (1569) GAATGGAGGCTTTTCGGTCGGAGGTGGAGAAGAGGATGCCGAACGGCGTGCTGGAGCGCGCGGCGCCGGAGGACCTCATCGACAAGAAATGGCAGAGGAGGGACTACCTCGGCGTGCACCCGCAGAAGCAGGAAGGGATGTCCTACGTCG 
                     1719                                                                                                                                              1868 
      M23456  (1112) GCCTCCACGTGCCGGTGGGCCGGCTGCAGGCCGCGGACATGTTCGAGCTGGCGCGGCTCGCCGACGAGTACGGCACCGGCGAGCTCCGGCTCACGGTGGAGCAGAACATCGTGCTCCCCAACGTCAGCAACGAGAGGCTCGACGCGCTGC 
      D50556  (1249) GCCTGCACGTGCCCGTCGGCCGGGTGCAGGCGGCGGACATGTTCGAGCTCGCACGCCTCGCCGACGAGTACGGCTCCGGCGAGCTCCGCCTCACCGTGGAGCAGAACATCGTGATCCCGAACGTCAAGAACGAGAAGGTGGAGGCGCTGC 
NM_001049543  (1713) GCCTGCACGTGCCCGTCGGCCGGGTGCAGGCGGCGGACATGTTCGAGCTCGCACGCCTCGCCGACGAGTACGGCTCCGGCGAGCTCCGCCTCACCGTGGAGCAGAACATCGTGATCCCGAACGTCAAGAACGAGAAGGTGGAGGCGCTGC 
   Consensus  (1719) GCCTGCACGTGCCCGTCGGCCGGGTGCAGGCGGCGGACATGTTCGAGCTCGCACGCCTCGCCGACGAGTACGGCTCCGGCGAGCTCCGCCTCACCGTGGAGCAGAACATCGTGATCCCGAACGTCAAGAACGAGAAGGTGGAGGCGCTGC 
                     1869                                                                                                                                              2018 
      M23456  (1262) TGGCGGAGCCGCTGCTGCAGGAGCAGCGGCTCTCGCCGCGGCCGTCGATGCTGCTCAGGGGGCTGGTGGCGTGCACGGGCAACCAGTTCTGCGGGCAGGCCATCATCGAGACCAAGGCGCGGGCGCTGCAGGTGGCGCGGGAGGTGGAGA 
      D50556  (1399) TCTCCGAGCCGCTGCTTCAGAAGT------TCTCCCCGCAGCCGTCGCTGCTGCTCAAGGGCCTCGTCGCGTGCACCGGCAACCAGTTCTGCGGCCAGGCCATCATCGAGACGAAGCAGCGGGCGCTGCTGGTGACGTCGCAGGTGGAGA 
NM_001049543  (1863) TCTCCGAGCCGCTGCTTCAGAAGT------TCTCCCCGCAGCCGTCGCTGCTGCTCAAGGGCCTCGTCGCGTGCACCGGCAACCAGTTCTGCGGCCAGGCCATCATCGAGACGAAGCAGCGGGCGCTGCTGGTGACGTCGCAGGTGGAGA 
   Consensus  (1869) TCTCCGAGCCGCTGCTTCAGAAGT      TCTCCCCGCAGCCGTCGCTGCTGCTCAAGGGCCTCGTCGCGTGCACCGGCAACCAGTTCTGCGGCCAGGCCATCATCGAGACGAAGCAGCGGGCGCTGCTGGTGACGTCGCAGGTGGAGA 
         
              2019                                                  3’                                                                                           2168 
      M23456  (1412) AGCGCGTGGCCGTGCCGCGGCCGGTCCGCATGCACTGGACCGGATGCCCCAACAGCTGCGGCCAGGTGCAGGTGGCGGACATCGGCTTCATGGGCTGCCTCACCAAGGACAGCGACGGCAAGATCGTCGAGGCCGCGGACATCTTCGTGG 
      D50556  (1543) AGCTCGTGTCGGTGCCCCGGGCGGTGCGGATGCACTGGACCGGCTGCCCCAACAGCTGCGGCCAGGTGCAGGTCGCCGACATCGGCTTCATGGGCTGCCTCACCAAGGACAGCGCCGGCAAGATCGTTGAGGCGGCCGACATCTTCGTCG 
NM_001049543  (2007) AGCTCGTGTCGGTGCCCCGGGCGGTGCGGATGCACTGGACCGGCTGCCCCAACAGCTGCGGCCAGGTGCAGGTCGCCGACATCGGCTTCATGGGCTGCCTCACCAAGGACAGCGCCGGCAAGATCGTTGAGGCGGCCGACATCTTCGTCG 
   Consensus  (2019) AGCTCGTGTCGGTGCCCCGGGCGGTGCGGATGCACTGGACCGGCTGCCCCAACAGCTGCGGCCAGGTGCAGGTCGCCGACATCGGCTTCATGGGCTGCCTCACCAAGGACAGCGCCGGCAAGATCGTTGAGGCGGCCGACATCTTCGTCG 
                     2169                                                                                                                                         2313 
      M23456  (1562) GCGGCCGCGTCGGCAGCGACTCGCACCTGGCCGACGTCTACCGGAAGTCCGTGCCGTGCAAGGACCTGGTGCCCATCGTGGCCGACCTCTTGGTGGAGCGGTTCGGGGCCGTGCCGAGGGAGAGGGAGGAGGATGAGGAGTAGGA 
      D50556  (1693) GCGGCCGCGTCGGCAGCGACTCGCACCTCGCCGGCGCGTACAAGAAGTCCGTGCCGTGCGACGAGCTGGCGCCGATCGTCGCCGACATCCTGGTCGAGCGGTTCGGGGCCGTGCGGAGGGAGAGGGAGGAGGACGAGGAGTAGGA 
NM_001049543  (2157) GCGGCCGCGTCGGCAGCGACTCGCACCTCGCCGGCGCGTACAAGAAGTCCGTGCCGTGCGACGAGCTGGCGCCGATCGTCGCCGACATCCTGGTCGAGCGGTTCGGGGCCGTGCGGAGGGAGAGGGAGGAGGACGAGGAGTAGGA 
   Consensus  (2169) GCGGCCGCGTCGGCAGCGACTCGCACCTCGCCGGCGCGTACAAGAAGTCCGTGCCGTGCGACGAGCTGGCGCCGATCGTCGCCGACATCCTGGTCGAGCGGTTCGGGGCCGTGCGGAGGGAGAGGGAGGAGGACGAGGAGTAGGA 
 



 

 

38 

VP1 
 
                     91                                                                                                                                                 240 
                     103                                                                                     5’                                                         252 
NM_001064719    (93) GGCGATACTGCCGGACCTGGCGACGCAGGTGCTGGTCCCGGCGGCGGCCGTGGTCGGCATCGCGTTCGCGGTGGTGCAGTGGGTGCTGGTGTCCAAGGTGAAGATGACCGCGGAGCGGCGCGGCGGGGAG--GGGT-CCCCCGGCGCGGC 
    AY255181    (53) GGCGATCCTGCCGGAGCTGGCCACGCAGCTGGTGGTGCCGGTGGCGGCGGCGGTCGGCATCGCCTTCGCGGTGCTGCAGTGGTTTCTGGTCTCCAAGGTCAAGGTCGCCCCCGAGCGGCGCGGCGAGGGGTCGGGTTCCGCCGGCGCCGG 
    AB032839    (94) GGCGATCCTGCCGGAGCTGGCCACGCAGCTGGTGGTGCCGGTGGCGGCGGCGGTCGGCATCGCCTTCGCGGTGCTGCAGTGGGTGCTCGTCTCCAAGGTCAAGGTCGCCCCCGAGCCGCGCGCCGAGGGA--GGGT-CGGCCTCCGCCGT 
    AJ715528    (12) GGCGATCCTGCCGGAGCTGGCGACGCAGGTGCTCATCCCGGTCGCGGCGGCCGTGGGCATCGCGTTCGCGGTGGTGCAGTTGGTGCTGGTCTCCAAGGTGCGGGTCACCCCCGAGCGCCGCGCGGA------------------CGGCGG 
    AY296911    (33) GGCGATCCTCGGGGAGCTCGGGACCGAGATCCTCATCCCCGTCTGCGGGGTCGTCGGCATCGTCTTCGCCGTCGCGCAGTGGTTCATCGTCTCCAAGGTCAAGGTCACCCCCG-GCGCCGCCTCCG------------C-----CGCCGG 
   Consensus   (103) GGCGATCCTGCCGGAGCTGGCGACGCAG TGCTGGTCCCGGTGGCGGCGGCGGTCGGCATCGCCTTCGCGGTGGTGCAGTGGGTGCTGGTCTCCAAGGTCAAGGTCACCCCCGAGCGGCGCG CGAGG    GGGT CC CC  CGCCGG 
                     253                                                                                                                                                402 
NM_001064719   (240) CGCCGGGAAGGACGGCGGCGCCGCCAGCGAGTACCTCATCGAGGAGGAGGAGGGGCTCAACGAGCACAACGTCGTCGAGAAGTGCTCCGAGATCCAGCACGCCATCTCCGAAGGAGCAACTTCTTTCCTCTTCACTGAATACAAGTATGT 
    AY255181   (203) CGGGGGCAAGGACGGCG------CCAGCGAGTACCTCATCGAGGAGGAGGAGGGCCTCAACGACCACAACGTCGTCCTCAAGTGCGCCGAGATCCAGACCGCCATCTCCGAAGGAGCGACGTCCTTCCTTTTCACTGAATACAAGTATGC 
    AB032839   (241) CGGGGCAAAGGACGGCG------CCACCGAGTACCTCATCGAGGAGGAGGAGGGCCTCAACGACCACAACGTCGTCCTCAAGTGCGCCGAGATCCAGACCGCCATCTCCGAAGGACAAACCTCCTTCCTTTTCACTGAATACAAGTATGC 
    AJ715528   (144) GGCCGTTAAGAGCGGGC------CCAGCGACTACCTCATCGAGGAGGAGGAGGGACTCAACGACCACAACGTCGTCGTCAAGTGCGCCGAGATCCAGACCGCCATCTCTGAAGGAGCTACATCTTTCCTTTTCACTGAGTACAAGTATGT 
    AY296911   (165) CGGCGGCAAGAACGGCT------ACGGCGACTACCTCATCGAGGAGGAGGAGGGCCTCAACGACCACAACGTCGTCGTCAAGTGCGCCGAGATCCAGACCGCCATCTCTGAAGGAGCAACCTCATTTCTTTTCACCATGTACCAGTATGT 
   Consensus   (253) CGGCGG AAGGACGGCG      CCAGCGAGTACCTCATCGAGGAGGAGGAGGGCCTCAACGACCACAACGTCGTCGTCAAGTGCGCCGAGATCCAGACCGCCATCTCCGAAGGAGCAAC TC TTCCTTTTCACTGAATACAAGTATGT 
                     403                                                                                                                                                552 
NM_001064719   (390) TGGACTATTCATGGGCATTTTCGCGGTCCTGATCTTCCTCTTCCTTGGATCTGTTGAGGGATTCAGCACAAAGAGTCAACCTTGCCACTACAGCAAGGATAGGATGTGCAAGCCTGCCCTTGCAAATGCTATCTTCAGTACTGTTGCCTT 
    AY255181   (347) CGGAGGATTCATGACCGTTTTCGCGGTCCTGATCTTCGTCTTCCTTGGCTCCATCGAGGGGTTCAGCACTAAGAGCCAGCCTTGCCATTACAGCGTGGGCAAGACATGCAAGCCTGCTCTTGCTAATGCCGCGTTCAGCACAATTGCCTT 
    AB032839   (385) CGGAGGATTCATGACCATTTTCGCGGTCCTGATCTTCGTCTTCCTTGGCTCCATCGAGGGGTTCAGCACAAAGAGCCAGCCTTGCCATTACAGCGTGGGCAAGACATGCAAGCCTGCTCTTGCTAATGCTGCCTTCAGCACAATTGCCTT 
    AJ715528   (288) TGGATTATTCATGGGCATCTTTGCAATCCTTATATTCCTCTTCCTTGGGTCTGTNGAGGGATTCAGCACGAAGAGTCAACCTTGCCACTATATCAAGGACCAGACTTGCAAGCCTNCCCTTGCTAATGCCATCTTCAGTACTATAGCTTT 
    AY296911   (309) TGGTATGTTCATGGTCGTCTTTGCTGCGGTTATCTTCGTCTTCCTTGGGTCGATTGAGGGATTCAGCACAAAGGGCCAGCCCTGCACCTACAGCACGGGC---ACCTGCAAGCCAGCTCTCTACACCGCTCTCTTCAGCACTGCGTCTTT 
   Consensus   (403) TGGA TATTCATGG CATTTTCGCGGTCCTGATCTTCGTCTTCCTTGG TC AT GAGGGATTCAGCACAAAGAGCCAGCCTTGCCACTACAGCA GGGCAAGAC TGCAAGCCTGCTCTTGCTAATGCT TCTTCAGCACTATTGCCTT 
                     553                                                                                                                                                702 
NM_001064719   (540) TGTGCTTGGTGCAGTCACCTCTCTTGTATCTGGTTTCCTTGGAATGAAGATTGCAACTTATGCAAATGCCAGGACAACCCTTGAGGCAAGGAAGGGTGTTGGGAAGGCATTCATTACTGCTTTCCGCTCTGGTGCTGTCATGGGTTTCCT 
    AY255181   (497) TGTGCTGGGTGCGGTCACCTCTCTGGTGTCTGGTTTCCTTGGAATGAAGATTGCGACTTACGCGAATGCCAGGACAACTCTTGAGGCAAGGAAGGGCGTTGGGAAGGCGTTTATCGTCGCTTTCCGCTCTGGTGCTGTGATGGGCTTCCT 
    AB032839   (535) TGTGCTAGGTGCGGTCACCTCTCTTGTGTCTGGTTTCCTTGGAATGAAGATTGCGACCTATGCGAATGCCAGGACAACTCTCGAGGCAAGGAAGGGTGTTGGGAAGGCGTTCATCACCGCTTTCCGCTCTGGTGCCGTGATGGGCTTCCT 
    AJ715528   (438) TGTGCTTTGTGCAGTCACCTCACTAGTTTCCGGCTTTCTTGGAATGAAGATCGCAACTTATGCGAATTCCCGGACAACTTTAGAGGCCAGAAAGGGTGTCGGAAAGGCATTTATTACTGCCTTCCGAGCTGGTGCAGTAATGGGCTTCCT 
    AY296911   (456) CTTGCTTGGAGCCATCACATCTCTGGTGTCTGGTTTCCTTGGGATGAAGATCGCCACATACGCCAATGCCAGGACGACCCTGGAAGCAAGGAAAGGTGTTGGGAAGGCATTTATCACCGCTTTTCGCTCTGGTGCAGTCATGGGCTTCTT 
   Consensus   (553) TGTGCTTGGTGC GTCACCTCTCT GTGTCTGGTTTCCTTGGAATGAAGATTGC ACTTATGCGAATGCCAGGACAACTCT GAGGCAAGGAAGGGTGTTGGGAAGGCATTTATCACCGCTTTCCGCTCTGGTGC GT ATGGGCTTCCT 
                     703                                                                                                                                                852 
NM_001064719   (690) GCTTGCTGCAAGTGGCCTTGTTGTTCTTTACATTGCCATCAACTTGTTCGGAATTTATTATGGTGATGACTGGGAAGGTCTTTTTGAGGCTATCACTGGGTATGGTCTTGGTGGTTCTTCTATGGCCCTATTTGGCCGTGTAGGTGGCGG 
    AY255181   (647) TCTTGCTGCAAGTGGCCTTTTTGTTCTTTACGTTGCAATCAACCTGTTTGGTCTTTACTATGGTGATGACTGGGAGGGTCTTTTCGAGGCTATCACCGGTTATGGTCTCGGCGGTTCTTCCATGGCTCTTTTTGGCCGTGTAGGCGGTGG 
    AB032839   (685) TCTTGCTGCAAGTGGCCTTTTTGTTCTTTACGTTGCAATCAACCTGTTTGGGCTTTATTATGGTGATGACTGGGAGGGTCTATTCGAGGCTATCACCGGTTATGGTCTCGGCGGTTCTTCCATGGCTCTTTTTGGCCGTGTAGGCGGTGG 
    AJ715528   (588) GCTTTCTGCCAGCGGTCTTTTGGTTCTTTACATTGCTATCAATTTGTTTGGAATTTATTACGGTGATGACTGGGAAGGTCTTTTTGAAGCTATTACTGGTTATGGCCTTGGTGGTTCTTCTATGGCTCTTTTCGGCCGCCTTGGTGGTGG 
    AY296911   (606) GTTGTCATCAAGTGGGCTTGGGGTTCTTTACATCACCATCAACGTGTTCAAGATGTACTACGGTGATGACTGGGAAGGTCTTTTTGAGTCCATCACTGGTTATGGTCTCGGTGGGTCTTCCATGGCTCTATTCGGAAGAGTTGGTGGAGG 
   Consensus   (703) GCTTGCTGCAAGTGGCCTTTTTGTTCTTTACATTGC ATCAAC TGTTTGG ATTTATTATGGTGATGACTGGGAAGGTCTTTTTGAGGCTATCACTGGTTATGGTCTCGGTGGTTCTTCCATGGCTCTTTTTGGCCGTGTAGGTGGTGG 
 
                     853                                                                                                                   3’                            1002 
NM_001064719   (840) TATTTACACGAAAGCTGCTGATGTTGGTGCTGACCTAGTTGGGAAAGTAGAAAGGAATATCCCTGAAGATGACCCAAGAAACCCAGCTGTCATTGCAGATAATGTTGGTGACAATGTTGGAGATATTGCTGGAATGGGGTCAGATCTCTT 
    AY255181   (797) GATTTACACTAAAACTGCTGATGTTGGTGCTGATCTTGTTGGAAAGGAGGAAAGGAACATCCCTGAAGATGACCCAAGGAACCCAGCTGTCATTGCAGACAATGTTGGTGACAATGTTGGAGATATTGCTGGAATGGGTTCGGATCTCTT 
    AB032839   (835) GATTTACACCAAAGCTGCTGATGTTGGTGCTGATCTTGTTGGGAAAGTAGAAAGGAACATCCCTGAGGATGACCCGAGGAACCCAGCTGTCATTGCAGACAATGTTGGTGACAATGTTGGAGATATTGCTGGAATGGGTTCAGATCTCTT 
    AJ715528   (738) TATTTATACCAAGGCTGCTGATGTTGGTGCTGACCTTGTGGGGAAGGTAGAAAGAAACATTCCTGAGGACGATCCAAGAAACCCAGCTGTTATTGCTGACAATGTTGGTGATAATGTTGGAGATATTGCTGGAATGGGATCAGATCTCTT 
    AY296911   (756) TATCTACACCAAGGCTGCTGACGTGGGTGCTGACCTTGTTGGCAAAGTTGAGAGGAACATTCCTGAAGATGGCCCAAGGAACCCAGCTGTGATTGCTGACAACGTCGGTGACAATGTTGGTGATATTGCTGGGATGGGATCAGATCTCTT 
   Consensus   (853) TATTTACACCAAAGCTGCTGATGTTGGTGCTGACCTTGTTGGGAAAGTAGAAAGGAACATCCCTGAAGATGACCCAAGGAACCCAGCTGTCATTGCAGACAATGTTGGTGACAATGTTGGAGATATTGCTGGAATGGG TCAGATCTCTT 
                     1003                                                                                                                                              1152 
NM_001064719   (990) TGGTTCCTATGCTGAGTCATCTTGTGCTGCTCTTGTCGTTGCTTCAATCTCTTCTTTTGGAATTAACCATGAATTCACTCCTATGCTGTACCCGCTCCTGATTAGCTCAGTTGGTATCATTGCTTGTCTGATAACCACACTTTTCGCCAC 
    AY255181   (947) TGGTTCATACGCCGAGTCATCTTGTGCTGCTCTTGTTGTTGCCTCAATCTCTTCCTTTGGAATCAACCATGAATTCACCCCTATGATGTACCCACTCCTAATTAGTTCAGTGGGTATAATAGCTTGTTTGATAACAACTCTTTTTGCAAC 
    AB032839   (985) TGGTTCCTATGCCGAGTCATCTTGTGCTGCTCTTGTTGTTGCCTCAATCTCTTCCTTTGGAATTAACCATGAATTCACCCCCATGATGTACCCACTCCTAATCAGCTCAGTGGGTATAATAGCCTGTTTGATAACAACTCTTTTTGCAAC 
    AJ715528   (888) TGGCTCATATGCTGAATCATCATGTGCTGCTCTTGTTGTGGCCTCTATCTCGTCTTTTGGAATCAACCATGAATTTACTCCGATGGTGTACCCTCTTCTGCTCAGTTCTGTTGGTATTATAGCATGTCTCATAACAACGCTGTTTGCAAC 
    AY296911   (906) TGGTTCATACGCAGAATCGTCCTGTGCTGCTCTTGTTGTTGCTTCTATCTCATCTTTTGGAATCAACCATGATTTCACTGCGATGTGCTACCCACTGCTCGTGAGCTCTGTTGGCATCATTGTTTGCTTGCTCACCACCCTGTTTGCGAC 
   Consensus  (1003) TGGTTCATATGC GAGTCATCTTGTGCTGCTCTTGTTGTTGCCTCAATCTCTTCTTTTGGAATCAACCATGAATTCACTCC ATG TGTACCCACTCCT AT AGCTCAGTTGGTAT ATAGCTTGTTTGATAACAAC CTTTTTGCAAC 
                     1153                                                                                                                                              1302 
NM_001064719  (1140) TGATTTTTTTGAGATCAAGGCTGTTGATGAAATTGAGCCTGCCCTCAAGAAGCAACTTATAATTTCCACCGTTGTGATGACGGTTGGCATTGCACTTGTCAGTTGGTTAGGCCTCCCATATTCCTTCACAATATTCAACTTTGGTGCCCA 
    AY255181  (1097) CGACTTCTTTGAGGTGAAGGAGGTCGATCAAATAGAGCCTGCCCTAAAGAAGCAGCTTATTATTTCCACTGCCGTGATGACAGTTGGGATTGCACTGGTCAGTTGGTTGGGCCTCCCATATACTTTCACAATATTCAACTTTGGTGCCCA 
    AB032839  (1135) TGATTTCTTTGAGGTGAAGGAGGTAGATCAAATAGAGCCTGCCCTAAAAAGGCAGCTTATAATCTCCACTGCTGTGATGACCATTGGCATTGCACTAGTCAGTTGGTTGGGTCTCCCATATACCTTCACAATATTCAACTTTGGTGCCCA 
    AJ715528  (1038) TGATTTCTTCGAGATAAAGGCTGTGGATGAAATAGAGCCTGCTCTCAAGAAACAGCTCATAATTTCCACAATTGTGATGACCATTGGCATTGCACTAATCAGTTGGCTTGGTCTTCCATACACTTTCACTATTTTCAACTTTGGAGTCCA 
    AY296911  (1056) TGATTTCTTTGAGATCAAGGCTGCAAGCGAAATTGAACCTGCTCTGAAGAAGCAGCTCATCATCTTCACTGCTTTAATGACTATCGGTGTTGCGGTGATCAACTGGTTGGCTCTTCCAGCTAAATTCACCATCTTCAACTTCGGTGCTCA 
   Consensus  (1153) TGATTTCTTTGAGAT AAGGCTGT GATGAAATAGAGCCTGCCCT AAGAAGCAGCTTATAATTTCCACTGCTGTGATGAC ATTGGCATTGCACT GTCAGTTGGTTGGGTCTCCCATATAC TTCACAATATTCAACTTTGGTGCCCA 
                     1303                                                                                                                                              1452 
NM_001064719  (1290) GAAGACTGTGTATAACTGGCAACTTTTCTTGTGTGTGGCGGTTGGTCTTTGGGCTGGACTAATCATCGGATTTGTGACAGAGTATTACACAAGCAACGCCTACAGCCCTGTCCAAGACGTTGCTGATTCCTGCAGAACCGGAGCTGCTAC 



 

 

39 

    AY255181  (1247) GAAGACGGTGCATAGCTGGCAACTATTTTTATGTGTGGCGGTTGGTCTCTGGGCTGGTCTAGTCATTGGATTTATCACAGAGTACTACACAAGCAATGCATACAGTCCTGTGCAGGATGTTGCGGATTCCTGCAGAACTGGAGCTGCTAC 
    AB032839  (1285) GAAGACTGTGCATAGCTGGCAACTATTTTTGTGTGTGGCTGTTGGTCTCTGGGCTGGCCTAGTCATTGGATTCATTACAGAGTACTACACAAGCAATGCATACAGTCCTGTGCAGGATGTCGCCGATTCCTGCAGAACTGGAGCTGCTAC 
    AJ715528  (1188) GAAGACAGTGCAAAGCTGGCAATTGTTCTTGTGTGTGGCGGTTGGTCTCTGGGCTGGCCTAGTCATTGGTTTTGTTACTGAGTACTACACTAGCAATGCATACAGTCCTGTGCAAGATGTTGCGGATTCGTGCAGAACTGGTGCTGCCAC 
    AY296911  (1206) AAAAGACGTGTCCAACTGGGGCCTGTTCTTCTGTGTGGCAGTTGGTCTGTGGGCTGGTCTGATTATTGGGTTTGTGACCGAATACTACACTAGCAATGCCTACAGCCCTGTGCAAGATGTTGCCGATTCCTGCAGAACTGGTGCTGCCAC 
   Consensus  (1303) GAAGAC GTGCATAGCTGGCAACT TTCTTGTGTGTGGCGGTTGGTCTCTGGGCTGG CTAGTCATTGGATTTGT ACAGAGTACTACACAAGCAATGCATACAGTCCTGTGCAAGATGTTGC GATTCCTGCAGAACTGGAGCTGCTAC 
                     1453                                                                                                                                              1602 
NM_001064719  (1440) TAATGTCATCTTTGGCCTTGCTCTGGGATACAAATCTGTCATTATTCCTATTTTTGCTATTGCTTTTAGTATTTTCCTCAGCTTCAGCCTTGCCGCAATGTACGGTGTAGCTGTGGCTGCCCTTGGAATGCTTAGCACAATTGCAACTGG 
    AY255181  (1397) CAATGTCATCTTTGGTCTTGCTCTGGGATACAAATCAGTTATTATCCCTATCTTCGCCATTGCCTTCAGTATTTTCCTCAGCTTCAGCCTTGCTGCAATGTATGGTGTTGCTGTGGCTGCTCTTGGAATGCTCAGCACAATTGCTACTGG 
    AB032839  (1435) CAATGTCATCTTTGGTCTTGCTCTGGGATACAAATCAGTTATTATCCCTATCTTTGCCATTGCCTTCAGTATTTTCCTCAGCTTCAGCCTTGCTGCGATGTATGGTGTTGCTGTGGCTGCTCTTGGAATGCTCAGCACAATTGCTACTGG 
    AJ715528  (1338) TAATGTCATTTTTGGGCTTGCTTTGGGTTACAAATCAGTCATTATCCCAATTTTTGCTATTGCGTTTAGTATCTTCCTCAGCTTCAGCCTTGCTGCCATGTATGNTGTTGCTGTGGCTGCTCTTGGAATGCTGAGCACCATTGCCACAGG 
    AY296911  (1356) CAACGTCATCTTCGGTCTTGCCCTTGGTTACAAGTCAGTCATCATCCCAATTTTCGCTATTGCTGTCAGCATCTACGTCAGCTTCTCTATTGCTGCAATGTACGGCATTGCAATGGCTGCTCTTGGCATGCTTAGCACAACGGCAACTGG 
   Consensus  (1453) CAATGTCATCTTTGGTCTTGCTCTGGGATACAAATCAGTCATTATCCCTATTTTTGCTATTGC TTCAGTATTTTCCTCAGCTTCAGCCTTGCTGCAATGTATGGTGTTGCTGTGGCTGCTCTTGGAATGCT AGCACAATTGC ACTGG 
                     1603                                                                                                                                              1752 
NM_001064719  (1590) TCTTGCCATTGATGCCTATGGCCCTATCAGTGACAATGCTGGAGGAATTGCTGAGATGGCTGGCATGAGTCACAGAATTCGTGAGAGAACTGATGCTCTGGATGCTGCAGGAAACACCACTGCTGCCATCGGGAAGGGTTTCGCCATTGG 
    AY255181  (1547) TCTTGCCATTGATGCCTATGGCCCTATCAGCGACAATGCTGGAGGCATTGCTGAGATGGCTGGCATGAGCCACAGAATTCGTGAAAGAACTGATGCTCTGGATGCTGCAGGAAACACAACTGCTGCCATTGGAAAGGGTTTTGCAATTGG 
    AB032839  (1585) TCTTGCCATTGATGCCTATGGCCCTATCAGTGACAACGCTGGAGGCATTGCTGAAATGGCTGGCATGAGCCACAGAATTCGTGAAAGAACTGATGCTCTCGATGCTGCAGGAAACACAACTGCTGCCATTGGAAAGGGCTTTGCAATTGG 
    AJ715528  (1488) TCTTGCTATTGATGCATATGGTCCCATCAGTGACAATGCTGGTGGTATTGCTGAGATGGCTGGAATGAGCCACAGAATCCGTGAGAGAACTGATGCTCTTGATGCTGCTGGCAACACAACTGCTGCTATTGGAAAGGGGTTTGCCATTGG 
    AY296911  (1506) TCTTGCTATCGATGCTTATGGTCCCATTAGTGACAATGCTGGTGGAATTGCTGAGATGGCTGGCATGAGCCACAGAATCCGTGAGAGGACTGATGCTCTTGATGCTGCTGGCAACACAACCGCTGCTATTGGAAAGGGTTTCGCCATTGG 
   Consensus  (1603) TCTTGCCATTGATGCCTATGGCCCTATCAGTGACAATGCTGGAGG ATTGCTGAGATGGCTGGCATGAGCCACAGAATTCGTGAGAGAACTGATGCTCT GATGCTGCAGGAAACACAACTGCTGCCATTGGAAAGGGTTTTGCCATTGG 
                     1753                                                                                                                                              1902 
NM_001064719  (1740) CTCGGCAGCCTTGGTGTCTCTTGCCCTCTTTGGTGCCTTTGTGAGCCGTGCCGCCATCTCCACTGTCGATGTTCTGACACCTAAAGTTTTCATTGGACTGATTGTTGGTGCTATGCTCCCATACTGGTTCTCTGCTATGACCATGAAGAG 
    AY255181  (1697) CTCGGCTGCCTTGGTGTCCCTTGCACTCTTCGGTGCCTTTGTGAGCCGCGCTGGGATCACAACTGTTGATGTTCTGACACCAAACGTTTTCATTGGACTCCTTGTTGGCGCTATGCTCCCGTACTGGTTCTCTGCAATGACCATGAAGAG 
    AB032839  (1735) CTCGGCTGCCTTGGTGTCCCTTGCTCTCTTTGGTGCCTTTGTGAGCCGTGCTGGGATCACGACCGTTGATGTCCTGACACCTAATGTCTTTATTGGGCTCCTTGTTGGCGCCATGCTCCCATACTGGTTCTCTGCAATGACCATGAAAAG 
    AJ715528  (1638) CTCTGCAGCCTTGGTTTCCCTTCGACTATTTGGTGCGTTTGTAAGCCGGGCTGCTATCTCCACTGTTGATGTTCTGACCCCTGAAGTCTTTATTGGATTGATCGTGGGTGCAATGCTTCCTTACTGGTTCTCTGCCATGACCATGAAGAG 
    AY296911  (1656) ATCAGCTGCTCTTGTGTCCCTGGCACTTTTCGGTGCCTTTGTCAGCAGAGCTGGTGTGAAGGTCGTTGATGTCCTATCTCCCAAGGTGTTCATTGGCCTGATTGTCGGAGCCATGCTTCCGTACTGGTTCTCTGCCATGACCA-GAAGAG 
   Consensus  (1753) CTCGGCTGCCTTGGTGTCCCTTGCACTCTTTGGTGCCTTTGTGAGCCG GCTGG ATCAC ACTGTTGATGTTCTGACACCTAA GT TTCATTGGACTGATTGTTGG GC ATGCTCCC TACTGGTTCTCTGC ATGACCATGAAGAG 
                     1903                                                                                                                                              2052 
NM_001064719  (1890) TGT-TGGCAGCGCAGCGCTCAAGATGGTGGAGGAAGTCCGTAGGCAGTTCAACTCCATCCCTGGGCTCATGGAGGGCACAACCAAGCCTGACTACGCAACCTGTGTGAAGATCTCCACTGATGCATCCATCAAGGAGATGATTCCCCCAG 
    AY255181  (1847) TGT-TGGAAGTGCGGCTCTCAAGATGGTGGAGGAAGTGCGGAGGCAGTTCAACACCATCCCTGGGCTCATGGAGGGCACCGCCAAGCCTGACTATGCGACATGTGTGAAGATCTCCACTGATGCGTCCACCAAGGAAATGATTCCCCCGG 
    AB032839  (1885) TGT-TGGAAGTGCGGCTCTCAAGATGGTGGAGGAAGTGCGGAGGCAGTTCAACACCATCCCTGGGCTCATGGAGGGCACCGCCAAGCCCGACTATGCGACATGTGTGAAGATCTCCACTGATGCGTCCATCAAGGAGATGATCCCACCGG 
    AJ715528  (1788) TAT-GGGAAGTGCAGCTCTGAAAATGGTGGAGGAAGTTCGTCGGCAGTTCAACAACATCCCTGGGCTCATGGAAGGCACCACAAAGCCTGACTACGCAACTTGTGTCAAGATCTCAACGGATGCATCCATCAAGGAGATGATCCCCCCAG 
    AY296911  (1805) TGTGTGAAAGTGCTGCTCTCAAGATGGTTGAGAAGGTCCGCAGGCAGTTCAATACCATCCCTGGACTGATGAAGGGAACTGCCAAGCCCGACTATGCCACTTGTGTCAAGATCTCCACTGATGCTTCCATCAGGGAGATGATTCCTCCGG 
   Consensus  (1903) TGT TGGAAGTGC GCTCTCAAGATGGTGGAGGAAGT CG AGGCAGTTCAACACCATCCCTGGGCTCATGGAGGGCACCGCCAAGCCTGACTATGC AC TGTGTGAAGATCTCCACTGATGC TCCATCAAGGAGATGATTCCCCCGG 
                     2053                                                                                                                                              2202 
NM_001064719  (2039) GTGCTCTTGTCATGCTCAGCCCTCTCATTGTTGGGATCTTCTTTGGTGTCGAGACCCTCTCAGGACTACTTGCTGGTGCTCTCGTTTCTGGTGTTCAGATTGCCATCTCTGCATCAAACACTGGTGGTGCCTGGGACAACGCAAAGAAGT 
    AY255181  (1996) GTGCTCTTGTCATGCTGACGCCTCTTATCGTCGGGACCTTCTTTGGCGTCGAGACCCTCTCTGGTGTCCTTGCCGGTGCTCTGGTTTCTGGTGTTCAGATTGCCATTTCAGCATCGAACACCGGTGGTGCCTGGGACAACGCCAAGAAGT 
    AB032839  (2034) GTGCTCTTGTCATGCTCACACCACTCATTGTTGGGACCTTATTTGGTGTTGAGACCCTCTCTGGTGTCCTTGCCGGTGCTCTGGTTTCTGGTGTTCAGATTGCCATTTCGGCATCGAACACCGGTGGTGCATGGGACAACGCCAAGAAGT 
    AJ715528  (1937) GTGCTCTTGTTATGCTCACACCACTGATCGTTGGGATTCTATTTGGGGTTGAGACCCTCTCTGGAGTCCTTGCTGGTGCCCTTGTCTCTGGTGTTCAGATTGCCATTTCTGCATCCAACACTGGTGGTGCCTGGGACAACGCCAAGAAGT 
    AY296911  (1955) GTGCTTTGGTCATGCTCACCCCCCTCATTGTCGGAACCCTTTTTGGCGTGGAAACCCTGTCTGGTGTTCTTGCTGGTGCCCTTGTTTCTGGAGTACAGATCGCCATCTCTGCTTCCAACACCGGCGGTGCATGGGACAACGCAAAGAAGT 
   Consensus  (2053) GTGCTCTTGTCATGCTCAC CC CTCATTGTTGGGACCTT TTTGG GT GAGACCCTCTCTGGTGTCCTTGCTGGTGCTCT GTTTCTGGTGTTCAGATTGCCATTTCTGCATC AACACCGGTGGTGCCTGGGACAACGCCAAGAAGT 
                     2203                                                                                                                                              2352 
NM_001064719  (2189) ACATTGAGGCTGGTGCATCTGAGCATGCAAGGACCCTGGGCCCGAAAGGCTCAGACTGCCACAAGGCTGCTGTGATCGGCGACACCATTGGGGATCCTCTCAAGGACACCTCAGGCCCCTCGCTCAACATCCTCATCAAGCTGATGGCTG 
    AY255181  (2146) ACATTGAGGCTGGTGCATCTGAGCATGCAAAGAGCCTGGGCCCGAAAGGCTCAGACTGCCACAAGGCCGCAGTGATCGGCGACACCATCGGGGACCCTCTCAAGGACACCTCGGGCCCCTCGCTCAACATCCTCATCAAGCTCATGGCGG 
    AB032839  (2184) ACATTGAGGCTGGCGCATCTGAGCATGCAAAGAGCCTGGGCCCGAAAGGCTCTGACTGCCACAAGGCCGCCGTGATCGGTGACACCATCGGGGACCCTCTCAAGGACACCTCGGGCCCCTCGCTCAACATCCTCATCAAGCTCATGGCGG 
    AJ715528  (2087) ACATTGAGGCTGGAGTTTCAGAGCATGCCAGGACCCTTGGCCCAAAAGGTTCTGACCCTCACAAGGCGGCTGTCATTGGTGACACCATTGGAGATCCTCTCAAGGACACGTCTGGCCCTTCCCTCAACATCCTCATCAAGCTTATGGCGG 
    AY296911  (2105) ACATTGAGGCCGGCAACAGCGAGCACGCGAGGTCCCTTGGCCCCAAGGGTTCAGACTGCCACAAGGCGGCCGTGATCGGCGACACCATCGGAGACCCCCTCAAGGACACCTCAGGCCCGTCGCTCAACATCCTCATCAAGCTGATGGCCG 
   Consensus  (2203) ACATTGAGGCTGG GCATCTGAGCATGCAAGGACCCTGGGCCCGAAAGGCTCAGACTGCCACAAGGC GC GTGATCGGCGACACCATCGGGGACCCTCTCAAGGACACCTC GGCCCCTCGCTCAACATCCTCATCAAGCT ATGGCGG 
                     2353                         2385 
NM_001064719  (2339) TCGAGTCGCTCGTGTTTGCCCCGTTCTTCGCCA 
    AY255181  (2296) TCGAGTCCCTCGTGTTCGCCCCCTTCTTCGCCA 
    AB032839  (2334) TTGAGTCCCTCGTGTTCGCCCCCTTCTTCGCCA 
    AJ715528  (2237) TTGAATCCCTTGTCTTCGCCCCCTTCTTCGCCG 
    AY296911  (2255) TCGAGTCCCTCGTGTTCGCGCCCTTCTTCGCCA 
   Consensus  (2353) TCGAGTCCCTCGTGTTCGCCCCCTTCTTCGCCA 
 



 

 

40 

XB 
 
                    134                           5’                                                                                                                     283 
      X93173  (130) GGCCGGGTTCTACGACCAGTTCGACGTGGTCGGCTCCGGCAACAACGTCCGCGTG---AACGACGACGGCATCGCCCAGCAGGTGGCGCTCACGCTCGACCAGGGCAACGGCGGCTCCGGCTTCAGCTCCAAGGACAAGTACCTCTACGG 
    AY589586  (119) GGCCGGGTTCTACGACCAGTTCGACGTGGTCGGCTCCGGCAGCAACGTGCGCGTG---AACGACGACGGCCTGGCCCAGCAGGTGGCGCTCACGCTCGACCAGGGCAACGGCGGCTCCGGCTTCAGCTCCAAGGACAAGTACCTCTACGG 
NM_001067854  (114) GGCGGGGTTCTACGAGAAGTTCGACGTGGTGGGCGCCGGCGACCACGTGAGGGTGGTGAGCGACGACGGGAAGACGCAGCAGGTGGCGCTGACGCTGGACCGGAGCTCCGGG---TCCGGGTTCACCTCCAAGGACACCTACCTGTTCGG 
   Consensus  (134) GGCCGGGTTCTACGACCAGTTCGACGTGGTCGGCTCCGGCAACAACGTGCGCGTG   AACGACGACGGCATGGCCCAGCAGGTGGCGCTCACGCTCGACCAGGGCAACGGCGGCTCCGGCTTCAGCTCCAAGGACAAGTACCTCTACGG 
                    284                                                                                                                                                433 
      X93173  (277) CGAGTTCAGCGTCCAGATGAAGCTCATCGGCGGCAACTCCGCCGGCACCGTCACCTCCTTCTACCTGACGTCTGGGGAGGGCGACGGCCATGACGAGATCGACATCGAGTTCATGGGCAACCTCAGCGGCGACCCCTACGTGATGAACAC 
    AY589586  (266) CGAGTTCAGCGTCCAGATGAAGCTCATCGGCGGCAACTCCGCCGGCACCGTCACCTCCTTCTACCTGACGTCCGGGGAGGGCGACGGGCACGACGAGATCGACATCGAGTTCATGGGCAACCTCAGCGGCGACCCCTACGTGATGAACAC 
NM_001067854  (261) CGAGTTCAGCGTCCAGATGAAGCTCGTCGGCGGCAACTCCGCCGGCACCGTCACCTCCTTCTACCTCTCCTCCGGCGAGGGCGACGGCCACGACGAGATCGACATCGAGTTCATGGGCAACCTCAGCGGCAACCCCTACGTCATGAACAC 
   Consensus  (284) CGAGTTCAGCGTCCAGATGAAGCTCATCGGCGGCAACTCCGCCGGCACCGTCACCTCCTTCTACCTGACGTCCGGGGAGGGCGACGGCCACGACGAGATCGACATCGAGTTCATGGGCAACCTCAGCGGCGACCCCTACGTGATGAACAC 
                    434                                                                                                                                                583 
      X93173  (427) CAACGTCTGGGCCAGCGGCGACGGCAAGAAGGAGCACCAGTTCTACCTCTGGTTCGACCCCACCGCCGACTTCCACACCTACAAGATCGTCTGGAACCCCAAGAACATCATATTCCAGGTGGACGACGTGCCGGTGAGGACGTTCAAGAA 
    AY589586  (416) CAACGTGTGGGCCAGCGGCGACGGCAAGAAGGAGCACCAGTTCTACCTCTGGTTCGACCCCACCGCCGACTTCCACACCTACAAGATCGTCTGGAACCCCAAGAACATCATATTCCAGGTGGACGACGTGCCGGTGAGGACGTTCAAGAA 
NM_001067854  (411) CAACGTCTGGGCTAATGGCGACGGCAAGAAGGAGCACCAGTTCTACCTCTGGTTCGACCCCACCGCCGACTTCCACACCTACAAGATCATCTGGAATCCCCAAAACATCATATTCCAGGTGGACGACGTGCCGGTGAGGACGTTCAAGAA 
   Consensus  (434) CAACGTCTGGGCCAGCGGCGACGGCAAGAAGGAGCACCAGTTCTACCTCTGGTTCGACCCCACCGCCGACTTCCACACCTACAAGATCGTCTGGAACCCCAAGAACATCATATTCCAGGTGGACGACGTGCCGGTGAGGACGTTCAAGAA 
                    584                                                                                                                                                733 
      X93173  (577) GTACGACGACCTGCCGTACCCGAGCAGCCAGCCGATGACGGTGCACGCCACGCTCTGGGACGGCAGCTACTGGGCCACCCGCCACGGCGACGTCAAGATCGACTGGACCCAGGCGCCCTTCGTCGTCAACTACCGCGGCTACACCTCCAA 
    AY589586  (566) GTACGACGACCTGCCGTACCCGAGCAGCCAGCCGATGACGGTGCACGCCACGCTCTGGGACGGCAGCTACTGGGCCACCCGCCACGGCGACGTCAAGATCGACTGGACCCAGGCGCCCTTCGTCGTCAACTACCGCGGCTACTCCTCCAA 
NM_001067854  (561) GTACGACGACCTGGCGTACCCGCAGAGCAAGCCGATGAGGCTGCACGCGACGCTGTGGGACGGCAGCTACTGGGCGACGAGGCACGGCGACGTCAAGATCGACTGGAGCGGCGCGCCGTTCGTGGTGTCGTACCGCGGGTACAGCACCAA 
   Consensus  (584) GTACGACGACCTGCCGTACCCGAGCAGCCAGCCGATGACGGTGCACGCCACGCTCTGGGACGGCAGCTACTGGGCCACCCGCCACGGCGACGTCAAGATCGACTGGACCCAGGCGCCCTTCGTCGTCAACTACCGCGGCTACACCTCCAA 
  
                   734                                                                                                          3’                                      883 
      X93173  (727) CGGCTGCGTCAGCAAC---------GGCGGCTCCTCCGCGT------GCCCCGCCGGCAGCGACGCCTGGATGAGCACGGAGCTCGACGCCAAAGCCCTCGGCACCGTCGCCTGGGCCGAGAGCAAGTACATGTCCTACGACTACTGCAC 
    AY589586  (716) CGGCTGCGTCAGCAAC---------GGCGGCTCCTCGGCCT------GCCCCGCCGGCAGCGACGCGTGGATGAACACGGAGCTCGACGGCAAGGCCCTCGGCACCGTCGCCTGGGCCGAGAGCAAGTACATGTCCTACGACTACTGCAC 
NM_001067854  (711) CGCGTGCGTCAACAACAATCCCGCCGGCGGGTGGTCGTCGTCGTGGTGCCCCGAGGGCACGTCGGCGTGGATCCACCGCGAGCTCGACGGCGCCGAGCTCGGCACCGTCGCGTGGGCCGAGCGCAACTACATGTCCTACAACTACTGCGC 
   Consensus  (734) CGGCTGCGTCAGCAAC         GGCGGCTCCTCGGCGT      GCCCCGCCGGCAGCGACGCGTGGATGAACACGGAGCTCGACGGCAA GCCCTCGGCACCGTCGCCTGGGCCGAGAGCAAGTACATGTCCTACGACTACTGCAC 
                    884                                 922 
      X93173  (862) CGACGGCTGGCGCTTCCCCAACGGCTTCCCCGCCGAGTG 
    AY589586  (851) CGACGGCTGGCGCTTCCCCAACGGCTTCCCCGCCGAGTG 
NM_001067854  (861) CGACGGCTGGCGCTTCCCCCAGGGCTTCCCCGCCGAGTG 
   Consensus  (884) CGACGGCTGGCGCTTCCCCAACGGCTTCCCCGCCGAGTG 
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XB 
 
                  110                                                                                                                                                259 
   X93175   (110) ATGAGGACGGTGGAGCTCGGCATTGTGGCCATGGCGTGCCTCGTGGCGGTGGCGCGGGCCGGCAACTTCTTCCAGGACTCGGAGATGTCCTGGGGGGACGGACGCGGGAAGGTCGTCGACGGCGGCCGCGGGCTCGACCTCACGCTCGAC 
 CT832825   (100) ATGAGGACGGTGGCGCTTGGCATTGTGGCGATGGCCTGCCTGGTGGCCATTGCGCATGGAGGCAACTTCTTCCAGGACGCGGAGGTGTCGTGGGGGCAGGGCCGCGGCAAGATCGTCGATGGTGGCCGTGGGCTCGACCTCACGCTTGAC 
 AY589589     (4) ATGAGGACGGTGGCGATAGGCATTCTGGCCATGGCGTGCCTCGTGGCGGTGGCGCGGGGCGGCAACTTCTTCCAGGACTCCGAGATGACCTGGGGGGACGGCCGCGGCAAGGTCGTCGACGGCGGCCGCGGGCTCGACCTCACGCTCGAC 
Consensus   (110) ATGAGGACGGTGGCGCT GGCATTGTGGCCATGGCGTGCCTCGTGGCGGTGGCGCGGGGCGGCAACTTCTTCCAGGACTCGGAGATGTCCTGGGGGGACGGCCGCGGCAAGGTCGTCGACGGCGGCCGCGGGCTCGACCTCACGCTCGAC 
  
                 260                                                          5’                                                                                      409 
   X93175   (260) AAGACCTCCGGCTCCGGCTTCCAGTCCAAGAGCGAGTACCTCTTCGGCAAGATCGACATGCAGATCAAGCTCGTCCCCGGCAACTCCGCCGGCACCGTCACCACCTTCTACCTGTCGTCGCAGGGGACGGCGCACGACGAGATCGACTTC 
 CT832825   (250) AGGAGCTCCGGCTCTGGGTTCCAGTCCAAGAGCGAGTACCTCTTCGGCAAGATCGACATGCAGATCAAGCTCGTCCCCGGCAACTCCGCCGGCACCGTCACCACCTTCTACTTGTCGTCGCAGGGTTCGACCCACGATGAGATCGACTTC 
 AY589589   (154) AAGACCTCCGGCTCCGGCTTCCAGTCCAAGACCGAATACCTCTTCGGCAAGATCGACATGCAGATCAAGCTCGTCCCCGGCAACTCCGCCGGCACCGTCACCACCTTCTACCTGTCGTCGCAGGGGACGGCGCACGACGAGATCGACTTC 
Consensus   (260) AAGACCTCCGGCTCCGGCTTCCAGTCCAAGAGCGAGTACCTCTTCGGCAAGATCGACATGCAGATCAAGCTCGTCCCCGGCAACTCCGCCGGCACCGTCACCACCTTCTACCTGTCGTCGCAGGGGACGGCGCACGACGAGATCGACTTC 
 
                  410                                                                                   5’                                                             559 
   X93175   (410) GAGTTCCTGGGCAACGTCACCGGCGAGCCCTACACGCTGCACACCAACGTGTTCGCGCAGGGGCAGGGGCAGCGGGAGCAGCAGTTCCGCCTCTGGTTCGACCCCACCAAGGCCTTCCACACCTACTCCATCATCTGGAACCCGCAGCAC 
 CT832825   (400) GAGTTCCTGGGGAACGTGACCGGCGAGCCGTACACGCTGCACACCAACGTGTTCACGCAGGGGCAGGGGCAGCGCGAGCAGCAGTTCCGCCTCTGGTTCGACCCCACCCAGTCCTTCCACACCTACTCCATCATCTGGAACCCACAGCAC 
 AY589589   (304) GAGTTCCTGGGCAACGTCACCGGCGAGCCCTACACGCTGCACACCAACGTGTTCGCGAAAGGGCAGGGGCAGCGGGAGCAGCAGTTCCGCCTCTGGTTCGACCCCACCAAGGCCTTCCACACCTACTCCATCATCTGGAACCCGCAGCAC 
Consensus   (410) GAGTTCCTGGGCAACGTCACCGGCGAGCCCTACACGCTGCACACCAACGTGTTCGCGCAGGGGCAGGGGCAGCGGGAGCAGCAGTTCCGCCTCTGGTTCGACCCCACCAAGGCCTTCCACACCTACTCCATCATCTGGAACCCGCAGCAC 
                  560                                                                                                                                                709 
   X93175   (560) GTCATATTCGCGGTGGACGGCACGGCGATCAGGGACTTCAAGAACCACGAGGCGCGGGGCGTGTCGTTCCCCAAGAGCCAGCCGATGCGGCTGTACGCGAGCCTGTGGAACGCCGACGACTGGGCCACGCAGGGCGGCCGGGTCAAGACC 
 CT832825   (550) GTCATATTCGCGGTGGACGGGACACCGATCAGGGACTTCAAGAACCACGAGGCCCGTGGCGTGGCGTTCCCCAAGAGCCAGCCGATGCGGGTGTACGCGAGCCTGTGGAACGCGGACGACTGGGCGACGCAGGGCGGCCGCGTCAAGGCG 
 AY589589   (454) GTCATATTCGCGGTGGACGGCACGGCGATCAGGGACTTCAAGAACCACGAGGCGCGCGGCGTGTCGTTCCCCAAGAGCCAGCCGATGCGGCTGTACGCGAGCCTGTGGAACGCCGACGACTGGGCCACGCAGGGCGGCCGGGTCAAGACC 
Consensus   (560) GTCATATTCGCGGTGGACGGCACGGCGATCAGGGACTTCAAGAACCACGAGGCGCG GGCGTGTCGTTCCCCAAGAGCCAGCCGATGCGGCTGTACGCGAGCCTGTGGAACGCCGACGACTGGGCCACGCAGGGCGGCCGGGTCAAGACC 
                  710                                                                                                                                                859 
   X93175   (710) GACTGGAGCAAGGCGCCGTTCGTCGCCTCCTTCCGCAACTTCAACGCCGACGCCTGCGTCATGTCGGGCGGCGCGCAGCGCTGCCCCGCCGGCACCATGGAGGCCT------CGGCGGCCGGCGGC---------------GGCAGCTGG 
 CT832825   (700) GACTGGAGCAAGGCCCCCTTCGTCGCCTCCTTCCGCGACTTCAACGCCGACGCCTGCGTCTGGTCGAACGGCGCGCAGCGCTGCCCCGTCGGCACAATGGAGACCGTCGCGGCGCCGGCCGGCGGCAGGAGGGGCGGCGCCGGCGGGTGG 
 AY589589   (604) GACTGGAGCAAGGCGCCGTTCGTCGCCTCCTTCCGCAACTTCAACGCCGACGCCTGCGTCATGTCGGGCGGCGCGCAGCGCTGCCCCGCCGGCACAATGGAGGCCT------CTGCGGCCGGCGGCAG-----------C-GGCAGCTGG 
Consensus   (710) GACTGGAGCAAGGCGCCGTTCGTCGCCTCCTTCCGCAACTTCAACGCCGACGCCTGCGTCATGTCGGGCGGCGCGCAGCGCTGCCCCGCCGGCACAATGGAGGCCT      CGGCGGCCGGCGGCAG           C GGCAGCTGG 
 
                  860                                                   3’                                                                                            1009 
   X93175   (839) TGGAACCAGGAGCTCAGCGGCATGGGGTACCGCCGCATGCGGTGGGTGCAGAGGAAGTTCATGATCTACAACTACTGCACCGACCCCAAGCGGGTGGCGCAGGGCGTGCCCGCCGAGTGCAAGCTCCGCTGATGAGAATGGGATTCTCCA 
 CT832825   (850) TGGAACCAGGAGCTCAGCGACATGAGCTACCGCCGCATGAGGTGGGTGCAGAGGAAGTTCATGATCTACAACTACTGCACTGACGCCAAGCGGTTCCCCCAGGGCACCCCCGCCGAGTGCAAGCTCCGTTGA---GA-------TCGACA 
 AY589589   (736) TGGAACCAGGAGCTCAGCGGCATGGGCTACCGCCGCATGCGGTGGGTGCAGAGGAAGTTCATGATCTACAACTACTGCACCGACCCCAAGCGGGTGGCGCAGGGCGTGCCTGCCGAGTGCAAGCTCCGCTGATGAGA---------TCCT 
Consensus   (860) TGGAACCAGGAGCTCAGCGGCATGGGCTACCGCCGCATGCGGTGGGTGCAGAGGAAGTTCATGATCTACAACTACTGCACCGACCCCAAGCGGGTGGCGCAGGGCGTGCCCGCCGAGTGCAAGCTCCGCTGATGAGA       TCTCCA 
                  1010                                                                                                                                              1159 
   X93175   (989) GCTGCAGCAGCTTTACAAGAACAAC---GCATGAACCA------TGAGATGTGTTTGGTTTCGGCTTTCGGTCTACGAGAACCAAGGAAGC--------GCGCGCATCAGAGCACTGTCGGATGATGTAAATGTAGTACGTACCGTAGTA 
 CT832825   (990) CGAGAAGATGA-TCATAACGTACGCTACGCATGCA---------TGATCCGTCATCGATGAAAAAAATGATGAGAAGAGCACGTCAGATGGCGAATAATGAATGTGTTTT-GTTGCCACGGA-GATGTAAATGTAGTAT----------- 
 AY589589   (877) CCCGCAGC----TTACAAGAACAACAACGCATGAACCCGTCATCTGAGATGTGTTTTGTTTCGGCTTTCGATCCGTGAGAACGAAGGAAGGAAGGAAGTGCGCGCATCAGAGCTCTGTCGGATGGTGTAAATGTAGTACC---------- 
Consensus  (1010) CC GCAGC G  TTACAAGAACAAC ACGCATGAACC       TGAGATGTGTTTGGTTTCGGCTTTCG TC A GAGAACGAAGGAAGG     A TGCGCGCATCAGAGCTCTGTCGGATGATGTAAATGTAGTAC            
             
      1160                  3’ 
   X93175  (1122) GTAGCATGCATATCGCATTCTTT 
 CT832825  (1117) -------GCATATCGCATTCTTT 
 AY589589  (1013) GTAGTATGCATATCGCATTCTTT 
Consensus  (1160) GTAG ATGCATATCGCATTCTTT 
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XE 
 
                     247                                                                                                                                                396 
      X93174   (139) TGGGGTGACGGGCGCGGCAAGATCCTCAACAACGGCCAGCTCCTGACGCTGGGACTGGACAAGGTCTCCGGCTCCGGGTTCCAGTCCAAGCACGAGTACCTCTTCGGCAAGATCGACATGCAGCTCAAGCTCGTCCCCGG-CAACT-CTG 
NM_001064994   (203) TGGGGCGATGGCCGTGGCAAGATCCTCGAGGATGGCCAGCTGCTGACGCTCACGCTGGACAGGACGTCCGGCTCAGGGTTCCAGTCCAAGCACGAGTACCTCTACGGCAAGATCGACATGCAGCTCAAGCTCGTCCCCGG-CAACT-CCG 
    AY103775   (243) TGGGGCGACGGGCGGGGCAAGGTCCTTGACAACGGGCGGCTGCTGACGCTGTCGCTGGACCGCACGTCCGGCTCCGGGTTCCAGTCCCGGCACGAGTACCTGTTCGGCAAGATCGACATGCAGCTGCGGCTGGTGCCGGG-CAACT-CCG 
    AJ295943   (217) TGGGGCGACGGCCGTGGAAAGATCCTCAACAATGGGCAGCTCCTGACCCTGGGGCTGGACAAGACCTCCGGGTCCGGGTTCCAGTCCAAGCGCGAGTACCTCTTCGGCAAGATCGACATGCAACTCAAGCTCGTCGCCGGGCAACTTCCG 
    AY589589    (94) TGGGGGGACGGCCGCGGCAAGGTCGTCGACGGCGGCCGCGGGCTCGACCTCACGCTCGACAAGACCTCCGGCTCCGGCTTCCAGTCCAAGACCGAATACCTCTTCGGCAAGATCGACATGCAGATCAAGCTCGTCCCCGG-CAACT-CCG 
   Consensus   (247) TGGGGCGACGGCCG GGCAAGATCCTCGACAACGGCCAGCTGCTGACGCTG CGCTGGACAAGACCTCCGGCTCCGGGTTCCAGTCCAAGCACGAGTACCTCTTCGGCAAGATCGACATGCAGCTCAAGCTCGTCCCCGG CAACT CCG 
    
                  397                                                              5’                                                                                  546 
      X93174   (287) CCGGCACCGTAACCGCCTACTACCTGTCGT-CGCAGGGTCCGACGCACGACGAGATCGACTTCGAGTTCCTGGGAAACGTCACCGGCGAGCCCTACACGCTGCACACCAACGTGTTCACGCAGGGGCAGGGCCAACGGGAGCAACAGTTC 
NM_001064994   (351) CCGGCACCGTCACCGCCTACTACTTGTCGT-CGCAGGGGCCGACGCATGATGAGATCGACTTCGAGTTCCTGGGGAATGTGACCGGGGAGCCGTACACGCTGCACACCAACGTGTTCACGCAGGGGCAGGGCCAGCGCGAGATGCAGTTC 
    AY103775   (391) CCGGCACCGTCACCGCCTACTACCTGTCGT-CGCAGGGCGGCGCGCACGACGAGATCGACTTCGAGTTCCTGGGCAACGTGTCCGGCGAGCCCTACACGCTGCACACCAACGTGTTCACGCGGGGGCAGGGGCAGCGGGAGCAGCAGTTC 
    AJ295943   (367) CCGGCACCGTCACCGCCTACTACCTGTCGTTCGATGGGGGCGACGCACGACAAGATCGACTTCGAGTTCCTGGGCAACGTCACGGGCGAGCCCTACACGCTGCACACCAACGTCTTCGCCAAGGGGCAGGGCAAGCGGGAGCAGCAGTTC 
    AY589589   (242) CCGGCACCGTCACCACCTTCTACCTGTCGT-CGCAGGGGACGGCGCACGACGAGATCGACTTCGAGTTCCTGGGCAACGTCACCGGCGAGCCCTACACGCTGCACACCAACGTGTTCGCGAAAGGGCAGGGGCAGCGGGAGCAGCAGTTC 
   Consensus   (397) CCGGCACCGTCACCGCCTACTACCTGTCGT CGCAGGGG CGACGCACGACGAGATCGACTTCGAGTTCCTGGGCAACGTCACCGGCGAGCCCTACACGCTGCACACCAACGTGTTCACGCAGGGGCAGGGCCAGCGGGAGCAGCAGTTC 
                     547                                                                                                                                                696 
      X93174   (436) CGCCTCTGGTTCGATCCCACCAACGACTTCCACACCTACTCCATCCTCTGGAACCCAAAGCACATCATCTTCATGGTGGACGACATGCCGATCAGGGACTTCAAGAACCTGGAGGGGAAGGGGATCGCGTTCCCCAAGAACCAGCCCATG 
NM_001064994   (500) CGCCTCTGGTACGACCCCACCAAGGACTTCCACACCTACTCCATCCTCTGGAACCCCAAGCACATCATATTCATGGTGGACGACATGCCGATCAGGGACTTCAGGAACCTGGAGGGGAAGGGGATCGCGTTCCCGAAGAACCAGCCGATG 
    AY103775   (540) CGCCTCTGGTTCGACCCCACCGCCGACTTCCACACCTACTCCATCCTCTGGAACCCCAAGCACGTCATCTTCATGGTGGACGACATGCCCATCAGGGACTTCCGCAACCTGGAGAGCAAGGGGGTGGCGTTCCCCAAGAGCCAGCCGATG 
    AJ295943   (517) AGGCTCTGGTTCGACCCCACCAAGGCATTCCACACATACTCCATCGTCTGGAACCCGCAGCACGTCATATTCGCCGTGGACGGCACGCCGATCAGGGACTTCAAGAACCACGAGGCGCGAGGGGTGTCCTTCCCCAAGAACCAGCCCATG 
    AY589589   (391) CGCCTCTGGTTCGACCCCACCAAGGCCTTCCACACCTACTCCATCATCTGGAACCCGCAGCACGTCATATTCGCGGTGGACGGCACGGCGATCAGGGACTTCAAGAACCACGAGGCGCGCGGCGTGTCGTTCCCCAAGAGCCAGCCGATG 
   Consensus   (547) CGCCTCTGGTTCGACCCCACCAAGGACTTCCACACCTACTCCATCCTCTGGAACCC AAGCACGTCATATTCATGGTGGACGACATGCCGATCAGGGACTTCAAGAACCTGGAGGGGAAGGGGGTGGCGTTCCCCAAGAACCAGCCGATG 
                     697                                                                                                                                                846 
      X93174   (586) CGGCTCTACTCCAGCCTCTGGAACGCCGACGACTGGGCCACGCAGGGCGCCCGCGTCAAGACCGACTGGTCCCACGCGCCGTTCTCCGCCTCTTACCGTGGCTTCAAGGCCGACGCGTGCGTGGTGACCGCGGGCGGCCGGCCGCGCTGC 
NM_001064994   (650) AGGCTCTACTCCAGCCTGTGGAACGCCGACGACTGGGCGACGCAGGGTGGACGCGTCAAGACGGACTGGACGCACGCGCCCTTCTCGGCCTCCTACCGCGGCTTCCGCGCCGACGCCTGCGTCGTCGCCGCCGGTGGCCGCACGCGCTGC 
    AY103775   (690) CGGCTCTACTCCAGCCTGTGGAACGCGGACGACTGGGCGACGCAGGGCGGGCGCGTCAAGACGGACTGGTCCCACGCCCCCTTCTCCGCCTCCTACCGCGGGTTCAAGGCCGACGCTTGCGTCGCCGTCGCGGGCGGCCGGACCCGCTGC 
    AJ295943   (667) CGCCTCTACGCCAGCCTCTGGAACGCCGACGACTGGGCCACGCAGGGCGGCCGCGTCAAGACGGACTGGTCACACGCGCCCTTCGTCGCGTCCTTCCGCGGATTCAGCGCCGACGCCTGCGTCATGTCCGGCGG--------CGCGCAGC 
    AY589589   (541) CGGCTGTACGCGAGCCTGTGGAACGCCGACGACTGGGCCACGCAGGGCGGCCGGGTCAAGACCGACTGGAGCAAGGCGCCGTTCGTCGCCTCCTTCCGCAACTTCAACGCCGACGCCTGCGTCATGTCGGGCGG--------CGCGCAGC 
   Consensus   (697) CGGCTCTACTCCAGCCTGTGGAACGCCGACGACTGGGCCACGCAGGGCGGCCGCGTCAAGACGGACTGGTCCCACGCGCCCTTCTCCGCCTCCTACCGCGGCTTCAACGCCGACGCCTGCGTCGTG CCGCCGG GGCCG  CGCGCTGC 
                   
           847                                                                                                                                  3’              996 
      X93174   (736) GGCGCCAGCATGGGCACGGAAGCGGCCCCGGGCACGGGCGCTTCCGGCGCGGCCGGCGAGTGGTACAACCAGGAGCTGGACCTGACGCTGCAGCAGCGGATGCGGTGGGTACAGAGCAATTACATGATCTACAACTACTGCACTGACCCC 
NM_001064994   (800) GGCGCCACCGTCGGCACCGACGCCGCACCCGGCACCGGCGCCGCCGCCGCCGCCGGTGGATGGTACAACCAGGAGCTCGACCTCACGCGGCAGCAGCGGATGCGGTGGGTGCAGAGCAAGTACATGATCTACAACTACTGCACCGATCCC 
    AY103775   (840) GGCGCCACCGTCGGCACCGAGGGCACCGGCGCCCCCGCCTCCGCCGCCGGCGCCGGGGACTGGTACAACCAGGAGCTGGACCTCACCCTGCAGCAGCGGATGCGCTGGGTGCAGCGCAAGTACATGATCTACAACTACTGCACCGACCCC 
    AJ295943   (809) GGTGCC-CGGCCGGAACCATGGACGCCTCCGGTACCGGAA-----GCAGC----------TGGTGGAACCAGGAGCTCGGCGACATGAGCTACCGCCGCATGCGCTGGGTGCAGAGGAAGTTCATGATCTACAACTACTGCACCGACCCC 
    AY589589   (683) GCTGCC-CCGCCGGCACAATGGAGGCCTCTGCGGCCGGCG-----GCAGCGGCAG----CTGGTGGAACCAGGAGCTCAGCGGCATGGGCTACCGCCGCATGCGGTGGGTGCAGAGGAAGTTCATGATCTACAACTACTGCACCGACCCC 
   Consensus   (847) GGCGCCACCGTCGGCACCGAGG CGCC CCGGCACCGGCGC  CCGCCGC GCCGG G  TGGTACAACCAGGAGCTCGACCTCACGCGGCAGCAGCGGATGCGGTGGGTGCAGAGCAAGTACATGATCTACAACTACTGCACCGACCCC 
                     997                          1029 
      X93174   (886) AAGCGCGTCGCCAAGGGCGTCCCCGCCGAGTGC 
NM_001064994   (950) AAGCGCTTCCCCCAGGGCGTCCCCGCCGAGTGC 
    AY103775   (990) AAGCGC-TACCAGCAGGCCTCCCCGCCGAGTGC 
    AJ295943   (943) AAGCGCGTAGCAGAGGGCCTCCCCGCCGAGTGC 
    AY589589   (823) AAGCGGGTGGCGCAGGGCGTGCCTGCCGAGTGC 
   Consensus   (997) AAGCGCGT GC  AGGGCGTCCCCGCCGAGTGC 
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EK 2.Araştırmada Kullanılacak Anaerobik Genlerin Primer Diziler 
 
PRIMER 5’ 3’ Tm 

oC 
GC 
% 

BUĞDAY 
KROMOZOMLARINDAKİ 
MUHTEMEL YERİ 

ACS5 CGCATGTCTAGAATCCTACC CACCTCATGATCCACGAAAG 48 50 6ABDL  
ADH BARLEY TTCGGCCATGAAGCTGGAG 

GAGGTAATCTGGACAACATGGG 
ACAGTTGAACCCTTTGGTGGC 
CCAATCATCACACCCCTGTC 

56 
52 

57 
50 

1AS-1BDL 

ALANINEAMINOTRANSFERA
SE 

AAANCATTGTTCAGTGCTG 
CATGGCGGAGCTCTTGTCC 

CATAGAATGCATCAGGTGC 
GGAGCACTGAAGCCAGTAATCTC 

42 
55 

36 
52 

2AS-2DL 

ALPHA AMYLASE TGGGCTAAGAAGCCCTTGGTGTTG CGGCGATTCCTGCAGTTCTTTAAG 61 50 6ABDL 
CPDK CGCTCAATCTCCCCTCGTC ACCCGTGAGGTGGTGCATG 56 62 3ADL & 2ABDL 
      
ENOLAZE AATGGACGTTGCTGCTTCAG GTGACTGGTCATCACACCCC 52 60 5AS-5BS 
FORMETYL 
DIHYDROGENASE 

GCAGATTGCTTCTCCCTCC AATCCCAGCTGTGAGAAGC 53 55  

FRUKTOSEBISPHOSPHATEA
LDOLASE 

ATCCTCAAGGCGGGCAATG TGTTGGGCTTCAGGAGGGTG 57 58  

GBF MAIZE GGCATATTATGGCCCTGGTG 
CTCAGCCTATAATGCCACCCCC 

TCTAAGNGACGTGTTCTCTGCTG 
TNGGCATGCAGCACAACACC 

53 
58 

54 
55 

 

GLUCOSE PHOSPHATE 
ISOMERASE 

CACGCGTCCGTTCTCTTCC GCACTGATCTGTTCTCCGTGG 55 57  

GLUTAMATE SYNTHASE TATCATGTGGAGGAAGAGG 
GCTCGTTGNATGGANTGTGG 

CCNATGCAATCTGTGCC 
AATAACNACNACCTTTTTCCC 

44 
49 

52 
55 

 

GLYCERALDEHYDE AGCCAACCTCCCATCTCCG TCCTGACGCCGAAGACGG 56 60  
HEMOGLOBIN CTGGTGCTCAAGTCATGGGCC TGCTTGATGGCCGCGACC 59 65  
HEXOKINASE GCTCAAGATGCTCGTTAGC GCAAGTGGAAATCGTCTCC 49 53  
LACTASE DEHYDROGENASE GATCACGCACACCTCCTGC CTTCCACGCGACGTAGGTG 54 60  
MYB2 CAAAGACACAGCGCATCTGC TTCTTGAGGTGGGTGTGCC 54 57  
      
NITRAT REDUCTASE GAGACGGCGGAGGCGGC 

ATGTCCGAGGTGCGCAAGC 
CGNGGGCTGGAGAGCGCG 
CTGGTACATGGGCGTGATCCC 

60 
59 

72 
62 
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NITRAT REDUCTASE CCGCAGGAGAAGGTGAAGCTGG 

GGCCTCTTCCACCGCCGC 
TCCTCTTCTCCACCTCCGACCG 
GGCCGCAGCTGTTGGGGC 

62 
63 

63 
75 

 

ALANINE 
AMINOTRANSFERASE 

     

Pyrophosphate-
dependentphosphofruct
okinase 

CCTACATACATGATTCGCGCC CGTCAACGTCTTGCTTGCTG 54 56  

PYRUVATEDECARBOXYLASE CGCCGGCAAGCTGCTGTTG AATCGCCGGACCCTAGAGGAGAG 62 61  
SUCROSESYNTHASETYPEI CCTTGGTGCCACCTTCTCCT TGGACATGGAAGGGCGC 54 62  
SUCROSESYNTHASETYPEII GAAGAGGACAGCAATGGGGG CACACCGTTGCCAATGGAC 55 58  
VP1 GCAGTNGNTNCTNGTCTCCAAGG AGCAATATCNCCAACATTNTCACC 56 51  
XB1 TCGACGTGGTNGGCNCCG CCANGCGACGGTGCCGAG 61 70  
XB2 GATCGACATGCAGATCAAGCTCG AGATCATGAACTTCCTCTGCACCC 58 59  
XE AGATCGACTTCGAGTTCCTGGG TCNGTGCAGTAGTTGTAGATCATG 53 44  
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EK 3. SSR Markörleri 

 

MARKER 

NO MARKER LOKASYONU LEFTprimer Rightprimer 

1 GWM33 1A,1B,1D GGAGTCACACTTGTTTGTGCA CACTGCACACCTAACTACCTGC 

2 GWM11 1B GGATAGTCAGACAATTCTTGTG GTGAATTGTGTCTTGTATGCTTCC 

3 BARC149 1D ATTCACTTGCCCCTTTTAAACTCT GAGCCGTAGGAAGGACATCTAGTG 

4 GWM099 1A,5D AAGATGGACGTATGCATCACA GCCATATTTGATGACGCATA 

5 GWM140 1B ATGGAGATATTTGGCCTACAAC CTTGACTTCAAGGCGTGACA 

6 BARC66 1D CGCGATCGATCTCCCGGTTTGCT GGGAAGAGGACCAAGGCCACTA 

7 GWM636 2A CGGTAGTTTTTAGCAAAGAG CCTTACAGTTCTTGGCAGAA 

8 GWM410 2B,5A GCTTGAGACCGGCACAGT CGAGACCTTGAGGGTCTAGA 

9 GWM210 2A,2B,2D TGCATCAAGAATAGTGTGGAAG TGAGAGGAAGGCTCACACCT 

10 GWM382 2A,2B GTCAGATAACGCCGTCCAAT CTACGTGCACCACCATTTTG 

11 GWM501 2B GGCTATCTCTGGCGCTAAAA TCCACAAACAAGTAGCGCC 

12 GWM301 2D GAGGAGTAAGACACATGCCC GTGGCTGGAGATTCAGGTTC 

13 GWM369 3A CTGCAGGCCATGATGATG ACCGTGGGTGTTGTGAGC 

14 GWM493 3B TTCCCATAACTAAAACCGCG GCAACATCATTTCTGGACTTTG 

15 GWM161 3D GATCGAGTGATGGCAGATGG TGTGAATTACTTGGACGTGG 

16 BARC105 3A,4D,7A,7D CAGGAAGAAAAGGAAAGCATGCGACAA GCGGTGTGGCAATAATTACTTTTT 

17 BARC203 3B GCGAACATGTATCCAAGTCACTAACC GCGCCACATTCAAACATAAGGTCATT 

18 GWM314 3D AGGAGCTCCTCTGTGCCAC TTCGGGACTCTCTTCCCTG 

19 BARC206 4A GCTTTGCCAGGTGAGCACTCT TGGCCGGGTATTTGAGTTGGAGTTT 
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20 BARC20 7A GCGATCCACACTTTGCCTCTTTTACA GCGATGTCGGTTTTCAGCCTTTT 

21 BARC98 4D,2B CCGTCCTATTCGCAAACCAGATT GCGGATATGTTCTCTAACTCAAGCAATG 

22 GWM637 4A AAAGAGGTCTGCCGCTAACA TATACGGTTTTGTGAGGGGG 

23 GWM160 4A TTCAATTCAGTCTTGGCTTGG CTGCAGGAAAAAAAGTACACCC 

24 GWM67 5B ACCACACAAACAAGGTAAGCG CAACCCTCTTAATTTTGTTGGG 

25 GWM608 2D,4D,6B ACATTGTGTGTGCGGCC GATCCCTCTCCGCTAGAAGC 

26 BARC117 5A TCATGCGTGCTAAGTGCTAA GAGGGCAGGAAAAAGTGACT 

27 GWM205 5A,5D CGACCCGGTTCACTTCAG AGTCGCCGTTGTATAGTGCC 

28 BARC130 5D CGGCTAGTAGTTGGAGTGTTGG ACCGCCTCTAGTTATTGCTCTC 

29 GWM186 5A GCAGAGCCTGGTTCAAAAAG CGCCTCTAGCGAGAGCTATG 

30 BARC122 5A CCCGTGTATATCCAGGAGTG CAGCCCTTGTGATGTGATG 

31 GWM583 5D TTCACACCCAACCAATAGCA TCTAGGCAGACACATGCCTG 

32 BARC58 5B GCGACTTTGTGTATATGTTTTAA ATGGGGCAATTAGTGTTTTCTTCGT 

33 GWM335 5B CGTACTCCACTCCACACGG CGGTCCAAGTGCTACCTTTC 

34 GWM121 5D,7D TCCTCTACAAACAAACACAC CTCGCAACTAGAGGTGTATG 

35 BARC3 6A,4A TTCCCTGTGTCTTTCTAATTTTTTTT GCGAACTCCCGAACATTTTTAT 

36 GWM132 6B,6D TACCAAATCGAAACACATGAGG CATATCAAGGTCTCCTTCCCC 

37 GWM469 6D CAACTCAGTGCTCACACAACG CGATAACCACTCATCCACACC 

38 BARC118 6A AGTTGCCGCTTCTTTTCATTTTT AGAGGTCCATTTTTCGTCCTTTGAC 

39 GWM88 6B CACTACAACTATGCGCTCGC TCCATTGGCTTCTCTCTCAA 

40 BARC96 6D AAGCCTTGTTGTTCCGTATTATT GCGGTTTATATTTTGTGGTTGAGCATTTT 

41 BARC146 6D AAGGCGATGCTGCAGCTAAT GGCAATATGGAAACTGGAGAGAAAT 

42 BARC64 7A GCGGAGTCTGCAATTAGTATAGGTAT GCATCCACCTCCGCAGTCAGT 

43 BARC127 6B,7A TGCATGCACTGTCCTTTGTATT AAGATGCGGGCTGTTTTCTA 
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44 GWM46 7B GCACGTGAATGGATTGGAC TGACCCAATAGTGGTGGTCA 

47 GWM295 7D GTGAAGCAGACCCACAACAC GACGGCTGCGACGTAGAG 

48 GWM44 4A,7D GTTGAGCTTTTCAGTTCGGC ACTGGCATCCACTGAGCTG 

49 GWM282 7A TTGGCCGTGTAAGGCAG TCTCATTCACACACAACACTAGC 

50 GWM611 7B CATGGAAACACCTACCGAAA CGTGCAAATCATGTGGTAGG 

51 GWM428 7D CGAGGCAGCGAGGATTT TTCTCCACTAGCCCCGC 

52 BARC0045 3A CCCAGATGCAATGAAACCACAAT GCGTAGAACTGAAGCGTAAAATTA 

53 BARC0119 1A,1D CACCCGATGATGAAAAT GATGGCACAAGAAATGAT 

54 BARC0124 2A,2D TGCACCCCTTCCAAATCT TGCGAGTCGTGTGGTTGT 

55 BARC0138 4A CTCGATTCGCCGTCAG GTGGGGGAAGAAGAAACC 

56 BARC0140 5B CGCCAACACCTACCATT TTCTCCGCACTCACAAAC 

57 BARC0147 3B GCGCCATTTATTCATGTTCCTCAT CCGCTTCACATGCAATCCGTTGAT 

58 CFA2040 7A/7D TCAAATGATTTCAGGTAACCACTA TTCCTGATCCCACCAAACAT 

59 CFA2091 4B CCTTCTTAATGACCGGCTCG AAACGAAGACGTGGACATGG 

60 CFA2129 1A,1B,1D GTTGCACGACCTACAAAGCA ATCGCTCACTCACTATCGGG 

61 CFA2219 1A TCTGCCGAGTCACTTCATTG GACAAGGCCAGTCCAAAAGA 

62 CFD001 6A ACCAAAGAACTTGCCTGGTG AAGCCTGACCTAGCCCAAAT 

63 CFD005 6D TGCCCTGTCCACAGTGAAG TTGCCAGTTCCAAGGAGAAT 

64 CFD013 6B/6D CCACTAACCAAGCTGCCATT TTTTTGGCATTGATCTGCTG 

65 CFD035 3D GGGATGACACATAACGGACA ATCAGCGGCGCTATAGTACG 

66 CFD043 2D AACAAAAGTCGGTGCAGTCC CCAAAAACATGGTTAAAGGGG 

67 CFD059 1A,1B,1D,6B TCACCTGGAAAATGGTCACA AAGAAGGCTAGGGTTCAGGC 

68 CFD066 7D AGGTCTTGGTGGTTTTGGTG TTTTCACATGCCCACAGTTG 

69 CFD079 3B/3D TCTGGTTCTTGGGAGGAAGA CATCCAACAATTTGCCCAT 
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70 CFD080 6A,6D ATAGGGGTTTTGAATCACTCC TTGGATTTGCAGAGCCTTCT 

71 CFD088 4A TAGGCATAGTTTTGGGCCTG GGTAGAAGGAAGCTTCGGGA 

72 CFD106 4D ACGGGTGGTTTTGCTCAGT ACTCCACCAGCGGAGAAATA 

73 CFD239 2D CTCTCGTTCTCTCCAGGCTC GAGAGGAGAGCTTGCCATTG 

74 CFD267 2A,2B,2D GTGCGTCGTGTAGCAGCTC CTCTCTGTCGTCCAGGTCGT 

75 GDM067 7D AAGCAAGGCACGTAAAGAGC CTCGAAGCGAACACAAAACA 

76 GDM152 7A ATAACATGCACACAAATTTT GCCAGTGCCAAGCTTGC 

77 GWM122 2A GGGTGGGAGAAAGGAGATG AAACCATCCTCCATCCTGG 

78 GWM124 1B GCCATGGCTATCACCCAG ACTGTTCGGTGCAATTTGAG 

79 GWM129 2B,5A TCAGTGGGCAAGCTACACAG AAAACTTAGTAGCCGCGT 

80 GWM136 1A GACAGCACCTTGCCCTTTG CATCGGCAACATGCTCATC 

81 GWM146 7B CCAAAAAAACTGCCTGCATG CTCTGGCATTGCTCCTTGG 

82 GWM156 3B,5A CCAACCGTGCTATTAGTCATTC CAATGCAGGCCCTCCTAAC 

83 GWM192 4A,4B,4D,5D GGTTTTCTTTCAGATTGCGC CGTTGTCTAATCTTGCCTTGC 

84 GWM194 4D GATCTGCTCTACTCTCCTCC CGACGCAGAACTTAAACAAG 

85 GWM213 5B TGCCTGGCTCGTTCTATCTC CTAGCTTAGCACTGTCGCCC 

86 GWM219 6B GATGAGCGACACCTAGCCTC GGGGTCCGAGTCCACAAC 

87 GWM232 1D ATCTCAACGGCAAGCCG CTGATGCAAGCAATCCAC 

88 GWM234 5B GAGTCCTGATGTGAAGCTGTTG CTCATTGGGGTGTGTACGTG 

89 GWM247 3A,3B GCAATCTTTTTTCTGACCACG ATGTGCATGTCGGACGC 

90 GWM294 2A GGATTGGAGTTAAGAGAGAACCG GCAGAGTGATCAATGCCAGA 

91 GWM334 6A AATTTCAAAAAGGAGAGAGA AACATGTGTTTTTAGCTATC 

92 GWM340 3B GCAATCTTTTTTCTGACCACG ACGAGGCAAGAACACACATG 

93 GWM350 4A,7A ACCTCATCCACATGTTCTACG GCATGGATAGGACGCCC 
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94 GWM368 4B CCATTTCACCTAATGCCTGC AATAAAACCATGAGCTCACTTGC 

95 GWM374 2B ATAGTGTGTTGCATGCTGTGTG TCTAATTAGCGTTGGCTGCC 

96 GWM391 3A ATAGCGAAGTCTCCCTACTCCA ATGTGCATGTCGGACGC 

97 GWM400 7B GTGCTGCCACCACTTGC TGTAGGCACTGCTTGGGAG 

98 GWM413 1B TGCTTGTCTAGATTGCTTGGG GATCGTCTCGTCCTTGGCA 

99 GWM415 5A GATCTCCCATGTCCGCC CGACAGTCGTCACTTGCCTA 

100 GWM427 6A AAACTTAGAACTGTAATTTCAGA AGTGTGTTCATTTGACAGTT 

101 GWM480 3A TGCTGCTACTTGTACAGAGGAC CCGAATTGTCCGCCATAG 

102 GWM518 6B AATCACAACAAGGCGTGACA CAGGGTGGTGCATGCAT 

103 GWM565 5D GCGTCAGATATGCCTACCTAGG AGTGAGTTAGCCCTGAGCCA 

104 GWM630 2B GTGCCTGTGCCATCGTC CGAAAGTAACAGCGCAGTGA 

105 GWM635 7A,7D TTCCTCACTGTAAGGGCGTT CAGCCTTAGCCTTGGCG 

106 GWM639 5A,5B,5D CTCTCTCCATTCGGTTTTCC CATGCCCCCCTTTTCTG 

107 GWM644 6B,7B GTGGGTCAAGGCCAAGG AGGAGTAGCGTGAGGGGC 

108 GWM645 3D TGACCGGAAAAGGGCAGA GCCCCTGCAGGAGTTTAAGT 

109 WMC048 4A,4B,4D GAGGGTTCTGAAATGTTTTGCC ACGTGCTAGGGAGGTATCTTGC 
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