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Bits K\ H3  H2A J37350i0 B A 9A A , SR H3
H2A mRNA JF 5176 NCBI % & E EST ¥4 % v 47 Blast
FoxT, SRR RS 5 SR H3  H2A = B TR Y EST R B, LA
EST F B35 AR 51 (£ 1) .
x1 E4159ER

EIRZNiES EIRZESS AL (5 —3")
H3 walking 45 1 & H3W1-1  GGTTTCTTGACACCACCAGTTG
H3W1 -2  CTTTTACGTGCGGCCTTAGTG
H3W1 -3 GGGCTTTTCCTCCGGTGGACT

H3 walking %% 2 /& H3W2 -1 AATAACGACAGAACACGACAATCA
H3W2 -2 ATCATCAACAGAAGGCGAGCGTCT
H3W2 -3 GCGTCTTGATCGAAAGTGTAAAGC

H2A walking H2AW1 ATGACTTGTCGTTCTGTTTTTCAG
H2AW2  ATGTCTGTGTATTCTTCCAACGGG
H2AW3  TCCAACGGGAAACTGTAGACCAG
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WERF B, it Tail - PCR $ AR AT H3 H2A FLFH ATG
B3RP, 239000 1664 538 bp , JEXIARAFHY ATG Rl 37
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ATTAGAGAAGTAGCAAAGGCAGAGAATTGGCAACGCTGTTTTCGTATCTTTCTTTTCAGCAATTAGAATGTAGCGTAGAT
CACTCTACAGTAAGTAGTGGGAATTTGTGGGAACAAAAAATCTGATCAATGCTAGGTATTCAATTGAATGTAACATTGGA
GAATAAGCGTTATTAAATAATACCAGATTATTCTATTGTAATAACAAAATTAGATAATTATTAAATTTGGATTAAATTCT
TGCCAAAATGCATACGCAATGATTTTGAGGTTAATTTGCTATTTGCAGACAATAACATTAAATTTGCATCCTTTTCATTA
CTATGCTATTATTTACACAATTATTATGATCTTAACAAATTTTTCTGAAGATTTTATTTATAACATTATTGGGATGATAA
TCAAAATGTCTTTAATACTAATTTAAAAAAATGTACATTAATCAGTAAAAAATGGTAACATACTTACAGAATACGCTAGA
TAAGAATGCTCAAAATTCAGTCCTTGAGGGAATTTACTACTTTTCTAAAATACTTTCTTGTTTAAATTATCAATTTATTA
AATTTAACAAGTTTGATTAGTTTGTTTCGTTGTTTGTTTACAATGCGTTACAAGTTGCAACCATGCCACGGCCTTCCAGA
GTCTACGACAACTCTACAGCTACAATTTCGGTCTTACTAACTTCCATCTCCATTT ATTTTTTCAACTGGTACA

TATA BOX
TTTCTACAATICAGTTATAATACTAACTTTTACTTAAAATTTTAACAAAAAATGTATATTTTTTAACCTTAATAAGTTTAT
CAATBOX
TTTGATAATTTTTATAT[TTATTTTGAT[GATA|GT TTTTGGAATCTTAGGT TGACTGCCTTGAAATTTTCAACTGACCAATA
GATABOX TATA BOX GATABOX

AAATGAAGTATTATTCCTGCAAATAGTAGAAGAGAATATCAGCTCTGCACGAATCGGAGTGAGTCTTATTATGACCAATC
ACATTCAACTATCAACGGATTTTCACCAATAGAATGATTTCAGCTTTACACTTTCGATCAAGACGCTCGCCTTCTGTTGA

1041 TGATTGTCGTGTTCTGTCGTTATTCTGATATTTTGAATTGAAATTATTTAAAATACTTGTGTAAAGGTATGTATTATTGT

1121 GATTATGATACGTATGTTCTTGTCTTATACTTGTTTTACTTTGAGTAGCTATGTATTCAATCAATCAAATACGCATATTT
1201 TTGCTGTTACTATGAATGTTTTGTTTTTGATAGGCCTAATTTGTTCAATGCAATTAGGTAACATGACCATGATTCTAGAT
1281 TTTTCTCACGCTTGAAGCATGTATTTCAAAAATATTCATGTTCTGCATCAACTGAGCAACTAGTTGCTCATTTATTTTTT

1361 AATAAAAATGGTAAAAATGTATACACAATTTTGGAGGGAAAGTGTATTATGTCATGACTCATAGCAGTTACTAATGCCAC
1441 ATCAAATTCTATGATTGTGTTGTAGTTTCTAATTACATTTTTATTCCCACTAATCCTTTTTTTTTCAATTTGGATTCCTA
1521 CCTGATAACATAGTGGGTAGCATTACTAGCATTGTAAATAGGTAGGTAGCAATGGTAGCATGATGTGCTCAATAGCTCAA
1601 TTGGATTTTTTCAGTTTGATTTTATTATTGTATTACAATGATTGGTTTTTTTCAGTGATTAAAAATGGCAAGAACCAAGC

& nc anTc

1681 AGACCGCTCGTARGTCCACCGGAGGAAAAGCCC]
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primer H3W1l-3
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GTAGCAGGCGCATGATTCTCAATTTATCTTATCTAAGCGATAIGCTTATCAGTACAATTTGCAGACAAATTAGATTGCAGA
GAAT BOX CAAT BOX
CAAARAAAGATTTTAAAGTTAATAAGCAATCGTGGAAGTAATGATGAATTCTCAAAGTTCTATACATAATAATAATATCG
AGTGACCTGGCTGGCTCAGATCTGGTGTTAGAGTTTTCAGGTCGCAACTGAT[CAATTTICAGGGCCTCTGACATGACCCAA
CAAT BOX
CGACTGCTTTTTAGGCAGCCGGGACCGACGAGAAACGTGCCCATTCGARACACGGGACATGAATCTATTCTTAAGARATG
GTATGCTATGGTTTATAAACATCTACAAGATGTAGAAARACACCTACATTTGTATGTATCATGTATAATATCTTCCCTCAG

TTATTCATCAAATATGTGTGTTATTACACAATTTCAAAGATTATTTTGATAGTAAATTTAGATCTTCAGCAAATGGTGTT

GATTTTATGATATTTGATCGTTCTTTCTTGGTTTACAG GCTGGTGGTAAAGCTGGTAAAGATTCACGCAAAGCAAAAGCT
LYYl

AAAGCAGTCTCAAGATCCGCGAGAGICTGGTCTACAGTTTCCCGTTGGA)

primer H2AW3
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