Appendix 1. Primers used by AGRF (Brisbane, Australia) for genotyping five or six single nucleotide polymorphisms (SNPs; rs accession numbers shown) for 28 genes known to cause autosomal recessive
retinitis pigmentosa and/or Leber congenital amaurosis. Both forward and reverse primers have a 5' 10mer tag to alter the mass and is non-binding to the template DNA. Some iPlex extension primers contain

5' tages to alter the mass of the probe, which are non-binding to the template DNA and are represented by lower case nucleotides. Abbreviations: Tm, primer melting temperature.

Gene SNP ID PCR Forward Primer PCR Reverse Primer iPlex Extension Primer Amplicon Length  iPlex Tm
ABCA4 rs3789687  ACGTTGGATGTCTTCCACATTAAGCTCTC ACGTTGGATGTCCCAACAGGGTTAAGATAC  gggaAACAGGGTTAAGATACATATAC 102 45.1
rs6657063 ACGTTGGATGTTCTATTCATTCTTCTTGC ACGTTGGATGTAGACAAAGTGTTACCAGAG  ATTCATTCTTCTTGCATTCTA 80 45.6
rs1209515  ACGTTGGATGAGTACTGCATTCTCAGCAGG ACGTTGGATGAGCTTGCTTCGAGGGAGAG  gCTCAGCAGGGAGGATTA 99 47.6
rs952499 ACGTTGGATGGAGAAGAGATGGAAAAACAC ACGTTGGATGAGCAAAGGGCCTCTCAAAAG ACAAAAAGCATTTTGCTCTTAT 100 48
rs1007347  ACGTTGGATGTGATCACTGGTAGTGGAGAG ACGTTGGATGATCTGTTCCTTAAAGCCTGC  cctccAAGCCTGCAGTACATCAATA 99 49.6
rs4847264  ACGTTGGATGGGTGACTGACTACAAAAGG ACGTTGGATGCTGAACCAGGAATCCTCTTC  GACTACAAAAGGAAAAGAGA 100 45.2
AIPLA1 rs356045 ACGTTGGATGTCAGAAAAGGTCAATGGTGC ACGTTGGATGCACTTGTTCTAGAGTCTGTC  gggaAATGGTGCATGAGTGAC 100 47.4
rs165106 ACGTTGGATGAAACAGTGAACAGACGAAGG ACGTTGGATGGCTCCACACTCCATACTTAC  ATACTTACCCATCCTGTGG 94 48.7
rs875632 ACGTTGGATGAAGCATGACCAATGTTGCAC  ACGTTGGATGTCAGGTAAGCACTGCCCTTC  cccctCCCTTCATTCATGAGCA 100 46.7
rs907941 ACGTTGGATGTATAGGAGTGAGCTCAGGTG ACGTTGGATGTGGCCTTTGGCTCAGAGGAT GGTGGAAGGGCCAGA 100 51
rs907946 ACGTTGGATGAGGAAAGGCGAGATTCTTTG ACGTTGGATGGGCCTAATTACAATTGCTCC  cccgTTGTTCATCAGATTCTCGCACT 100 52.7
rs4261594  ACGTTGGATGGCACATACTACATTGCAGAC  ACGTTGGATGGATGTAGGCAGAAGGCCAG  agaaTTCAGCATACTCAGCAAAGT 100 50.1
CEP290 rs2216153  ACGTTGGATGCTAAGAACAAGCAATGAACG ACGTTGGATGCTTCGTATTACCACACATGC  ggggACATGCTGTTTCTTTTAAGGA 96 48.5
rs12316831 ACGTTGGATGCCACCATCTGGAGACATTTC  ACGTTGGATGGTTGTTATGCTGACTTTTC GCTGACTTTTCAATTGTTACC 105 48.1
rs12318967 ACGTTGGATGCATTTTGCAAACAAACATGGG ACGTTGGATGCCACATATCAGAGATTAACC  tgCCCAACAAAAGTAGGGTC 95 47.8
rs2471534  ACGTTGGATGGAAGGGTAAAAGTCAAGTCC ACGTTGGATGCTGTGGTCAGAAAACTCAGC AGCTAGTTCATCTCTTGCT 99 51.1
rs2471503  ACGTTGGATGAGGAAAAGGAAGGAATGTGG ACGTTGGATGGATGTGAACATACGAAGTTG  ttcTTTAAACGAACACTCTCATG 96 46.1
rs2468243  ACGTTGGATGCACCCTATCTAAAACAGCCC  ACGTTGGATGACACGTATTCTATGTCAGGC  TCCTGACTACTGGGACA 97 50.5
CERKL  rs2696344 ACGTTGGATGTATGCTCGCTTATCTCTCCC  ACGTTGGATGTTGGCAGAATATTGTAAGGC AAGGCTAATTGGCTTCTCTTAA 100 50.3
rs1449255  ACGTTGGATGTCCTAAGATTTTGGAGTTG ACGTTGGATGGTTGGGTTTAGAAATGTCAC  TTAATGAATTACATATGTTTCTATGA 105 45.2
rs1047307 ACGTTGGATGTGGGTTCAGGAGGTTTTGTG ACGTTGGATGTGCAGTGATGGTGAGGAATG CAAATGCCTTCGCAAAT 100 46.6
rs1349197  ACGTTGGATGCCTCTTAGGTTACTTTAGTAG ACGTTGGATGAAGGGTACTCAACAAAACAG  ACTCAACAAAACAGACTTCT 100 47.6
rs155107 ACGTTGGATGATACATGCTTCCAGTGAACC  ACGTTGGATGTCCAGAACAGTAATACTTG cctaCAGTGAACCTTCTTAAACGTAA 91 48.8
rs720453 ACGTTGGATGGAAGCCAAGAAGTAAGTGTC ACGTTGGATGGGAATAATTTCCAAGCACTC  AGAAGTAAGTGTCTGGTATC 97 46.3
CNGA1  rs4695356 ACGTTGGATGCACACTATCCTTCCTGTTCC  ACGTTGGATGCAGTCCCCACAATCTTTCAG  acgtaCTGTTCCATCCCCTTCCTTGTC 99 55.5
rs3792621  ACGTTGGATGCTGAGGTGGTGTATTGATGC ACGTTGGATGGACATGAAGAGAGGAACAGC gcaacGCTTGTTGTTGCTATTGTTTT 95 48.6
rs2279965 ACGTTGGATGAGAGTGTGAAAGTGTCCCTG ACGTTGGATGTTCAGAGGTCCACGTAAAAC  ggAAAACAAATACAATTGAGACTT 98 45
rs13150783 ACGTTGGATGCCTGGATCTCGTTAAGCTAC ACGTTGGATGCCCATGAAGTTAGATATCCC  ATCTCGTTAAGCTACTGAGATAC 99 49.5
rs1371729  ACGTTGGATGGAAGAAAAGGTGCCATCCTC ACGTTGGATGCTATACAGGCATAGAGAACC tCCATCCTCTAGGATACTGTATAT 99 48.2
rs2271036  ACGTTGGATGAACTGCAGCGTCAGTAAGTG ACGTTGGATGTCCTTTGTTCCCAAGGAGAG  cccggCCACCACCCCAGAAC 97 49.1
CNGB1  rs2060573 ACGTTGGATGAGCCCGAAAGGACTAGTCAG ACGTTGGATGGGTTTAAAGCTACTTGATGG  GGACTGAGATGTGTGAAC 90 47.5
rs691483 ACGTTGGATGCCCTGGCACCATTATACAAG ACGTTGGATGGGTTGTGGAGTTCACTCCAG GTGCAGAACCCAAGG 98 46.9
rs690746 ACGTTGGATGTACAGCGTATTTGCACACCC  ACGTTGGATGGAGGTACTGGTGTGAACAAG TCCTTTCTGCATCCAAA 96 46.2
rs419828 ACGTTGGATGGCACACTGGCTTCCTATTTC  ACGTTGGATGGGTACAATACAGTTCCTCGG gaaggTCCTCGGTGACGGCGGCCA 95 64.3
rs2965777  ACGTTGGATGAATTGGACCATCAGGGTCGT ACGTTGGATGAGGAAAGGCATCCCAGAGAC acatGGTCGTCTTCGAGATTCTTTCCA 95 54.8
rs2923140 ACGTTGGATGGCTTGATGTGATGTGCTTGG ACGTTGGATGGAGATGAGGATGCTGAGAAC  ccctCACAGCAGTGTAGACC 96 46.3
CRB1 rs2298882 ACGTTGGATGACTCTAGCTCTCTCAACCAC  ACGTTGGATGGTGAGTGAATACAGACTGATG AATACAGACTGATGACATTC 117 46.3
rs1337005 ACGTTGGATGGTTCTGAAGTCTATCACTCTC ACGTTGGATGAACTGTCTTGCTACAGATCC  tgataTCTTCTTACCTGGAGATACAACT 89 50.9
rs2759662 ACGTTGGATGAAGATGAAAATTATGGAAAC  ACGTTGGATGCAGCTGGAATAAGTCTTGTG  TATGGAAACAAATTATCTGAGTTA 101 46.3
rs927510 ACGTTGGATGGGGCACAGAAATTATTCAC ACGTTGGATGACCAACTTTAAACACCTCCC  CCTCCCAGTCTCAGAAA 96 47.8
rs10801609 ACGTTGGATGTGTTATGCTTCACAGCATGG  ACGTTGGATGCATCTCTTCACTTCAACATCC atagTCACAGCATGGAAGGCAGTAGTA 94 56.2
rs1421399  ACGTTGGATGTCTCAGGAGCTATCATTGAC  ACGTTGGATGACAATGCCACAAGCCATTCC  tcaAAACCAAATCATAAATATGCAG 100 45.6
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ACGTTGGATGGCTACCGTAAGCTGACTAAC
ACGTTGGATGTACATTGTGGAACAAGTGGC
ACGTTGGATGAAGAGGGAAAAACGACTCGC
ACGTTGGATGTATCAGCAGCACCATAGGTC
ACGTTGGATGGAATATCCAACCCCTTCCAC
ACGTTGGATGGTATTCCGAGGCCATAAGAC
ACGTTGGATGCGAATGAGAGTGATATGCGG
ACGTTGGATGTCCTTTCGGGCTGTCTGTC
ACGTTGGATGACTGCTTAACTCTCAGCTGG
ACGTTGGATGGTAAGCGTGAAGACTATAGC
ACGTTGGATGTGTCTTGTCGGGCTGGTTAG
ACGTTGGATGTATGCATCTCTCCACGTGCC
ACGTTGGATGCTTTAAGAACATATGGTAG
ACGTTGGATGAACTCCATGGCTGGTCAAAC
ACGTTGGATGTACTTGAGAAAGGGTTCTGC
ACGTTGGATGCACAGACCTTGTTACTACTG
ACGTTGGATGAGGCTACCAACTGTAACAAC
ACGTTGGATGCAGCATTTAATTCTGCAGAT
ACGTTGGATGCAGACAAGAGGCCTCAATTA
ACGTTGGATGCTCACTTTACCCTGAGGATG
ACGTTGGATGCAGATAATACAGAATGAGTGG
ACGTTGGATGCAACTCTGAAGCACCAACAC
ACGTTGGATGCTAAAAGTTGGGTTTATTAC
ACGTTGGATGTTCCCTCAATCTTCAAGTGC
ACGTTGGATGGTAACTTCCTTGAAGGCTGG
ACGTTGGATGTCCATTCCTCCAGTTCTCTC
ACGTTGGATGGGATTGACAGCACACTCATC
ACGTTGGATGGAGACCGAAGCACTTGTCAT
ACGTTGGATGAGAAGCAGTCACAGTTGTCC
ACGTTGGATGACACAAGTAGACCCTGCTCA
ACGTTGGATGGGCTTTTCCAAGTGATGAAC
ACGTTGGATGCCATAAAGTCAAGACACCTC
ACGTTGGATGGTCCTGCCTCTTTTCTAAGC
ACGTTGGATGCCATATATCCACCTTGGATG
ACGTTGGATGATTCTTTTGGCCTTCAGTCC
ACGTTGGATGGCTCATTGTTCACTTTTGTGG
ACGTTGGATGAGAGAGGACGTGCTGTGTG
ACGTTGGATGGCTGGTCATTTTCTGGAGAG
ACGTTGGATGGAGTGAGAGAAAAAGAGCTG
ACGTTGGATGCACAGAGGAGCACTAGGAC
ACGTTGGATGGGTAAGTTCCTAGTACAGAG
ACGTTGGATGAGTAAACGCTATTAGGGCAG
ACGTTGGATGGGGAGTACCATGCTAAGGG
ACGTTGGATGTCATTTGAGACCTGTTTCGC
ACGTTGGATGGAGTTGAAGGGAGAATAGAC
ACGTTGGATGATCCCGTCACCCAGATAAAC
ACGTTGGATGAAATGGAGAGCTGAGGTCTG
ACGTTGGATGAAATTGTTGCTGCGTCAGAG

ACGTTGGATGTGGCTCCAAGGAAAAAGGTG
ACGTTGGATGAAATCAGACTCAGAAGGTGC
ACGTTGGATGTCTGTGGCTCATGCCTGAC
ACGTTGGATGTTGAGGCAGAGTGTGATGTC
ACGTTGGATGATGCTAGGCCTTCCAAGCAG
ACGTTGGATGTACAAGGCACACAGGACTTC
ACGTTGGATGATTCAGGACTCCGCACTAAG
ACGTTGGATGCGGCGAGAGGAAGAGTTATA
ACGTTGGATGTTCCCAGCATTCCTAAAGCC
ACGTTGGATGCAGGTTGCATTTGTAGGATTC
ACGTTGGATGATCTCCTATCCTGACCCACT
ACGTTGGATGCGCTCTCCAAACATGATCAG
ACGTTGGATGTAATGATAGCAGCATGGCAC
ACGTTGGATGAGGAAACTGGAACCCATATC
ACGTTGGATGCTGGATTTGTTAAATGGCATC
ACGTTGGATGCTGTCTCACGGGTCTTATAT
ACGTTGGATGTTACTTTGTCCACTGCTGGG
ACGTTGGATGAACCCCAGAACAGATCCAAG
ACGTTGGATGTGCTCAAGATTTTGTTCCCC
ACGTTGGATGTTTCTGAAACTTTGTGGGTC
ACGTTGGATGCTAGACAGCCTACCCATTTC
ACGTTGGATGAAAATTCCCAGTAAGAGGGC
ACGTTGGATGATCAGAGAAATGGCTAAAGG
ACGTTGGATGATGCTTAGAGGGGTCTCAAG
ACGTTGGATGTGTTTGCTGCATGTGACTCC
ACGTTGGATGAGAGTTAAGGGCGAGTTACC
ACGTTGGATGATGAGCTCTCCGAAAGAGTG
ACGTTGGATGGAAGTTCCGGGTACAGAGTC
ACGTTGGATGCATGAAAACCATAGTCTTATC
ACGTTGGATGGCAAAGCCCACAAAGTGAAG
ACGTTGGATGGGTAAGTTTGCTTTGCTCGG
ACGTTGGATGTCTTTCTGGCCTTTTTCGAC
ACGTTGGATGAGGCTTTCTGCTTCTGCAGG
ACGTTGGATGGCCTGAGAGTTTTTAGCTAC
ACGTTGGATGCTGGCAATTGCTGATCCTTC
ACGTTGGATGGGCTACAGTTAAGGAAATGC
ACGTTGGATGTGCTGCAGCAGAACACAAAG
ACGTTGGATGTCAGCGTGCTAGTCATGTGG
ACGTTGGATGCCCTTCCACACTCATTGTTG
ACGTTGGATGATCAGCTTGCATAGCCCATC
ACGTTGGATGAATCCTGTGAGGGTGAATCC
ACGTTGGATGTCTTTAGTGGGTGCCTACTG
ACGTTGGATGTTTCCCCCTCAACTTGGTCT
ACGTTGGATGGGGAGATTGAACTGGATAG
ACGTTGGATGGGCAATGGTTCTCCACTCAG
ACGTTGGATGACTTGAGGCAGCTTCTCATC
ACGTTGGATGCAGGCCTGGAGTTCCTTATG
ACGTTGGATGGTCTATGAATAATGCCCACC

aGTAAGCTGACTAACAATGAATAAC
tgagGGTGCTGGAAAGTAGTTC
CGCACACCTCCTTGT
CACCATAGGTCTCACCC
GGGCATCCCACATTC
ccggaACACAGGACTTCAGCTGTGTCTG
aGCGGCCAGTTGATCC
ttTAACCGGGAGAAGCG
AAGGAGGGACCTAGAT
aaatcTGTCTGCTGGCTGGAG
gagcGACCACAAATCTTGGTG
CCAGCCCCTCTTCTACC
cccTCAGATATTCACTTGGCT
GAATAAATTCTGACTGTCTACTG
TTAATCCCCCACCCA
ccctACGGGTCTTATATTTACTAGGA
ctcccTTTCAGAGAAACTTTACATTTG
g999cGTAGGTATCTTGGGAAAAC
ATGAAACACTGTCCTGAAT
AACTTTGTGGGTCAATAGAA
cctTAATCATTTAACACATTTCATGTTC
ggggCAACACAAAGAATAAGGGA
agagGGGTTTATTACTTGCAATCA
gagcgTCAAGTGCTAGACTTTGTATT
cGCATCATCTGAACCCA
TGAGGGGTAAGTCTGAA
TGTGATGATAAACCCCTTCTT
GCCTCTGCAGCAGCT
ACGGACAGAGGATTTTTC
aaccGCCCTTTTGCCCTAC
gaatAAAGGTTTCCATTTGAAGTCCAT
gCATTCTCACTGCTCAAAC
GGAGGCCCAGGAATTCA
TCCACCTTGGATGTATATC
TCATCTTGCTGATGCAC
gGGCTTTGAAGATTTTAGTAAGATA
aaaaCATTCCTCCCTCTCCT
GTCATGTGGGCTGGGTTT
CAGGGAGGGTCCTTC
CCCCAGGGCCTTCAG
ccCTTAATTCATTCAACAAAAGTATGT
gggTACTGTATGCCAACATGAG
CATGCTAAGGGTTGCCCA
CGCATTGGTCAAGAAAGG
cttaTCCACTCAGGAGACTTTC
g9aggTCTCAGGGTTGTCTGTTAC
GGTCTGTGAAGAGAGGTG
GCTGCGTCAGAGATATGAGAAA
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ACGTTGGATGCTCTCCTGCTATTGAATTAG
ACGTTGGATGTCATGCTTGCTTCTGCTACG
ACGTTGGATGTGTAGGTACATTGTGGTAAG
ACGTTGGATGCTGAATTCACTTCAGTTTAG
ACGTTGGATGTGAACCACCGGAGTCACTG
ACGTTGGATGTTGCAGGAGAAGGAAGTGGG
ACGTTGGATGTGTTTCCACCTGAGACCCTC
ACGTTGGATGTACTCAAAATTCAGAATGC
ACGTTGGATGGCTCTAGGATGTCCCCATAA
ACGTTGGATGCAGGAAATTATGGAACTATGG
ACGTTGGATGAGTGGCCAAACCCTGGGTCT
ACGTTGGATGGATTAAAAAGGACCTGTGGG
ACGTTGGATGCACTTTCCCTGGAGTGTTTG
ACGTTGGATGGGCAAATTGCTTAGCTCCTG
ACGTTGGATGCTACTTATTGTCTGCAGAGG
ACGTTGGATGGTCTTCTGGGTTGGATCCAT
ACGTTGGATGGAGCACCTTAAAGAGGAATC
ACGTTGGATGGGGAATGTACTATCCAGGAG
ACGTTGGATGTCCCCACAAACCATCACCTC
ACGTTGGATGATGAGCAACTAGAGTCTGGG
ACGTTGGATGGTCTTGCCTGTTCAGGTTTA
ACGTTGGATGATGCTTCTGAGCATAGGAGG
ACGTTGGATGTGAGGTTGAAGTTTACCCCG
ACGTTGGATGGCATGGGCACAAATCCATTC
ACGTTGGATGTTAAAGGGCCATCCCATGTG
ACGTTGGATGGAGAGAAGTAGAATGCTGGG
ACGTTGGATGCAGTTCATTGTTCCTGTAAC
ACGTTGGATGAATAGCGCGGGCCCCAGAG
ACGTTGGATGCAAGGAAACAAGTCAAGGTG
ACGTTGGATGAGAAAGCCCAGTTCTTGACC
ACGTTGGATGGTGCTTATACTCCAGGAAGG
ACGTTGGATGGCTCAAGGGATTCCTGCCA
ACGTTGGATGCTCTATAAAATTGCTGACAGT
ACGTTGGATGAGACCTACGTGCAGGTATTC
ACGTTGGATGAGACAGAAGCCAGCACTGAC
ACGTTGGATGCAAACTTTCAAACTTAGGGG
ACGTTGGATGGGACTTTAAAGGATGGGCTG
ACGTTGGATGTCAGCTGTGGGTGTGAATAC
ACGTTGGATGAACACCTTGGGCCTTTCATC
ACGTTGGATGCTTCTTATAGACATCTAGGC
ACGTTGGATGTCATACTAATCATTTCCCC
ACGTTGGATGACTAAAATTGCCGGTTTGAC
ACGTTGGATGAAGGCACAAGCTACTAATAG
ACGTTGGATGCTACAGTTCTTGGATCTTTC
ACGTTGGATGCTAAAAATACTTCCTAGGAGC
ACGTTGGATGATAGGTCTTACCTCTTTGTC
ACGTTGGATGCTATTTTCTACCAGGACCAG
ACGTTGGATGTGCTGACTTGACTCACCTTC

ACGTTGGATGTGAGGACTCAATTATTGCCG
ACGTTGGATGGATAACGCAGAGATGTCACC
ACGTTGGATGGACTACTCTAAGCCCTCTTC
ACGTTGGATGGGAAGGATTCAATAAAAGTC
ACGTTGGATGCAAGGCAGGACTCACCCAT
ACGTTGGATGCACTTGGTTCCAACTATGGG
ACGTTGGATGAGCTGAGAAACTCCCCAGG
ACGTTGGATGTAGTGGCCCCAAATCACACG
ACGTTGGATGCAAACTGCCCTTGTGAAAGC
ACGTTGGATGGGATCATTGTCTTCAGCCTC
ACGTTGGATGGGCTCTGTAGTGTGGACTG
ACGTTGGATGTTCCTGGTTTCTTCAAGGAC
ACGTTGGATGACCATTCACTCTTTTGGTGC
ACGTTGGATGTGACCTCCACACTAACTCTG
ACGTTGGATGTGGCCGCCTTACACCAAAAC
ACGTTGGATGTGTACTCTAACAGTCAAGGC
ACGTTGGATGTCAGTTGGGTGCTTACGTG
ACGTTGGATGACGATATTCCGCTGCTGGAC
ACGTTGGATGGGAGCTACATACAGTAAGGG
ACGTTGGATGACAGGGCTGGATTCTGTCAT
ACGTTGGATGGTTTCTACTGATCTTTCATC
ACGTTGGATGTGGGTACATACCATTGCTAC
ACGTTGGATGACCTAGCACACCCAGGAAAG
ACGTTGGATGTATCGTGAAGTGTGTGCCTG
ACGTTGGATGGGAGGCATCCAGAAACAGC
ACGTTGGATGTGCCTGGTATTGAAAAGCCC
ACGTTGGATGCTAACAGTTAATCCAGATGC
ACGTTGGATGTCGGGTGCCCGTGGCGTTC
ACGTTGGATGAGGGATTCTGAAGCCATGAT
ACGTTGGATGTTGCCAATTCCTAACCACTC
ACGTTGGATGGAGCTGCAGACAGACATGAC
ACGTTGGATGTTTGGAAACCCAGCCTCTCG
ACGTTGGATGAAGGGTGTCCCTGTACAACT
ACGTTGGATGAGATGCAGACTCAGTGAACG
ACGTTGGATGAGGAAACATCCTAGACATGG
ACGTTGGATGGAGTCACTTGAGGTTCTATG
ACGTTGGATGACACTACTTACTGCCCTTGC
ACGTTGGATGCAGGTATACCTGCTTTGTGC
ACGTTGGATGGATGAGCCTATTAATGGGTG
ACGTTGGATGCTGTGGTAGTCACAGCATTG
ACGTTGGATGATGGAAGGCAGAGAAGTTAG
ACGTTGGATGTCTTCACCAGTGTCATTGGC
ACGTTGGATGCTCCTCTGACTAGGGTTTTG
ACGTTGGATGAGAAGTGCACAGCACAACAG
ACGTTGGATGGGGAACCAATTTTTGCCGAG
ACGTTGGATGACACACCCCAGAGAGTTTTC
ACGTTGGATGGTAGATTGTTCCTGTTTACC
ACGTTGGATGCCAACCCTTTATCCACACTC

ccctAATTAGTACCTAGCTGCAC
atggCACCAAAACGATGTACGTG
gggACATTGTGGTAAGATAGCC
GGTTTCATGATAAGCCTCAA
GCTCGGCTCTGCCAC
gggGACATTTTCCTGAGTGTG
9999aAGAAACTCCCCAGGGCTGGCTG
CACACGGGCAAAGAC
AGCCAAAGTCCTCAACATAC
tgTGACATCTCTGTAGTTAGC
GCTCTGTAGTGTGGACTGTGGGCT
cccttGTTTCTTCAAGGACTACTTTC
tcTGGTGCTAAGCATCAA
CTCTGGGAGGTAGATGAG
actaGCCGCCTTACACCAAAACGCTGAG
cACACTAAGAGACAGGAAGA
attcgCTTCCTTGCAGCAGTCCTC
atgcgGGACAGCTCTTTAAATGACG
ggACCTCCCTCCTCAGA
tcGCCCAGGGTGAAATCT
TCTTTCATCTTTTGTCATCC
ctaaATCATTTTCCCAAAGTGTAT
GGGATGTGGGAGGTG
tgccgGGGAGGAGCTGGGCT
ggttGAGGCACATGCAGGTTATTATG
99g9aAACAGAAAACACTTGCTCAGA
TGTAACTAATCACAAAATAGCTTT
tgGCTTGGCGGCCGGCA
gacgTGATTTTGCCTCATGTGATATTTT
cccGTTCTTGACCTCAAGGACATGAC
CGGTTCAGCTCCTTGGT
ggaagGCCAGGGCCCAGGGTTCTTC
AGACTATTGAATTTCTTTTGTGC
caggGAACGCTGGGCCTAGCAAACACCT
aaagtACCTCTTCATTTTCATCTTC
ggtgcGGTTCTATGAGATTATCTCAGG
CTTGCTGAGAATACTCTCCC
ggagGAACTCAGGGCACCCA
gaacAATGGCAGCAACATATTC
gcccAGCAGCTGTCTTCTTCTTTA
ATCCAAAGGAAGAGGCAGCAAA
aTTATCTCCCTCTTTACATAGAT
ctcatCATGAAGCTTAAGATTCATCCAA
ccctcGCACAGCACAACAGGATAAC
tGGAAAATGTCTAAAGAATAATTTTG
cgCTTCAGTGGCCAAGAT
gggCCAGTGGGTAGGAATTTTCAAA
ATCACACCTTGGGAAA
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ACGTTGGATGTGAGAAGAGAACTCCTCCGC
ACGTTGGATGCAGTCTAGTTATACTTCCCC
ACGTTGGATGGAAGTAATGAAAGGCCTGTG
ACGTTGGATGCCAGCTCTTATAGCCTGTTC
ACGTTGGATGTCTATCTGAAATGGACTTG
ACGTTGGATGCAATTTGTGTACTTGTTTAC
ACGTTGGATGTGGCATTAGGGGAGACAAAG
ACGTTGGATGTGCCCACGGATCCCACCTG
ACGTTGGATGCCCATTAAGCAGAGGTGAAC
ACGTTGGATGATTCACTTGTGGTGGCTCAG
ACGTTGGATGCCCTTTTGGTAAGATTAAAC
ACGTTGGATGTGCATCTGTCCCAAAAACTC
ACGTTGGATGAAAGGTGGCATTTGGACAGC
ACGTTGGATGAAGCAGAGCTGCCCAATAAG
ACGTTGGATGTGCCAGCAGTAGCAAGTAAG
ACGTTGGATGTCTATGATTCTATGACCTGG
ACGTTGGATGAAGGCGCGAGGAAGGAGGAA
ACGTTGGATGAAGTATTCCCGCCACACCAC
ACGTTGGATGAGTCATCTGTCCAGCTCTTG
ACGTTGGATGCTTCTGCCTTCATTTTCTCC
ACGTTGGATGAGTTTGAACACAATCTGCCC
ACGTTGGATGCTCACCAGGCACACATGTAT
ACGTTGGATGGCAATGGGTGGAAATGCACA
ACGTTGGATGGCTAGTGGAGTGAAATAAGG
ACGTTGGATGGTTCTCTACATCAGAAATC

ACGTTGGATGTAGAGAGACACTTCACACCC
ACGTTGGATGCAATCAGGTGGGAACTGTAG
ACGTTGGATGCAGAAACATAGGTGGCAGGG
ACGTTGGATGCCCCAACAAACTGTGTCAAA
ACGTTGGATGAGGTAAAGGTATATCTTCC
ACGTTGGATGTGATTGCAGTCACAGACTAC
ACGTTGGATGGAGCCTTTAGCCACAAGAAG
ACGTTGGATGTGTGGCAGCGACCAGGAAAT
ACGTTGGATGTTACCCCTTTTCTGGGACAC
ACGTTGGATGGTTTCCTGATAAGGGTGGTC
ACGTTGGATGGGGAACAGGTTTCCACTTTC
ACGTTGGATGGTAGTGTCCCTTGGTATCAG
ACGTTGGATGAGCCGGTCTCCATGTGTGA
ACGTTGGATGGGTTTCTATTCTGTGGTTGG
ACGTTGGATGAAGAGATCCAGGCACAGAAG
ACGTTGGATGGATTTGAAGCTGGTTTCTGG
ACGTTGGATGGGCTTTGCCCTTTTGATTGC
ACGTTGGATGCTGCATCCTCATGGCTTGTG
ACGTTGGATGGAAGGAAACACTACCTTCAC
ACGTTGGATGTTGTTTCACTTACGAAGGAC
ACGTTGGATGCTCTCTTTTCCGGTTGCTTC
ACGTTGGATGAGATGTTGAGACGAATGCAG
ACGTTGGATGGGGCCCTCTTAAAATCCTTG
ACGTTGGATGTCCACCTTTAAATGGAAGAG
ACGTTGGATGGTGAGTTTGTCATGCTGAGG

AACTGACTTTTTAAGTGGCA
acaaTTCAAAACAATGTCACAAAAAATC
99acTGAAAGGCCTGTGGCTAACATCCA
gaACAAATTCTAAAGTGAACACA
TGGTAGTGTAGAACATTTCATC
TGGCAAGCTAGGGCAG
AAACAAGTAATACCCAAGTGTAG
g9gatAGAGGAGAGGAGAGGAGTCT
gagcGGTGAACTGAGAAAGACT
tGCTCAGATTCCTGACAC
TTGGTAAGATTAAACAAATGGAAGAAA
ccccgGGTATCAGGAGGCAGGAAGTCTA
TGGACAGCTTGTGAAT
tCCCAATAAGGATGAATCTCTC
gggtAAGGCTTTCACATAAGCAAAGTTA
gCTGGTAATATCACTCTCAATATCA
AGGCAGCTACGGTGA
tcccGCCCAAGGATCCATC
AAACACTACCTTCACCTTTTAG
atacCCAGATCTTTAGCACAGAAA
TAAGGTGTGTTATAGAAAAGAC
tCACCCAAACAAATAACATCAG
TGGAAATGCACAAATTTCTC
aaagAAGGAAAAACTGCATACGAACC
tggCATGCTGAGGCTGTAGGTAA
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