
>Pel1_F
GCGTGACTGAGTAGAGCTCTTTGTTGGAGTTCTCYGGARCTCCCCGGGAGCCC
GTGCTCGCAKGGATCAACTTTCTTTGGGCCRCACCTAATCTGAATGATGTCATT
GCCTCAAAGCATCCARGGAGCTCGGGCTACSGKGTGTTTTCCTCAGGASTAACT
CTCCSCTCTTTCCRCTGGTGTCYCATGTTGTARGGTGACAAARARCAGARGARA
AAACAAAAAGAACAAAGCCWSCTTAAATTGTCSGRCCAAATCAARTGSTTTTTTA
AATTACCTTTACAAAAATGCATCCMGTGATCCAKCTGGTGTAATATTYATAGGCA
WGTTTCTGTTCTAMARAGGCATGTTCGTCATAACACTCARTATTCCTCTCTGATC
CTCCTCTCTAAGCTGTTGTGAAAAAWYYACA

>Pel1_R
GTAGGTAGAGAGGATCTGASTGTTACGACGAATATGCCTGCTTTAAACCATCCT
GCCTATSATATTACMCCARCTGGATCACTGSATGCWTTTTTGTATGKGTAATCTA
AMAWTSCACTTGATTTGGCCCGACAATTTAARCTGGCTTTGTTCTTTTTGTTTTC
TCCTCTGCTCTTTGTCACCCTAAWRCATGAAACTCCATCKKAAAAASCGAAAAGT
TACTCCAGASGAAAACGCCCTTTATCCCGARCTCCYYGGATGCTTTGASGCAMT
GACATCATTCTGATGTCRCTGCGKCCCRWAGAAAGATGATCCCTGCRCTGCMW
SGGCTCCCGGGGASCTCCMSATGAACTCTTAACAAAGAGCGCTTACTTCASCTC
ATCCTCCTCAATGAACCMCTYCTTGTGGTGA


