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CC T T T TGAAAAAAGGGT TGAAGA T T T TGCAA TGT AAAAGT AAA T T - - - - - T T T T AGACGC TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TG
T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - A TGA T ACA - - - - - - - - - C T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGTGA TGC T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A
T T T T T CC T AGA - - - A T CC T AAAA T CAA T T AA T A T A T AGGG - - - - - - TGT T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGTGT - - - - - - - - - TGAA - - - AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T
T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAAAA T C T T AAACA - - - - - - - CGT T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGTGA TGC T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGT A
T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAA - C T T AAACA - - - - - - - CGT T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGTGA TGC T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGT A
T T T C T CAAC T T A T C T T CGGCAAAAAAAAAAACACCAAAAAGAACAGA T T T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T T A
T T T T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - A T ACGAAA - - - - - - - T AC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGTGA TGC T AACAAA T A - - - - - - - - - T CAA T A T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T A
CC T T C T T ACAC TGA T T T AAAAGAAA T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - C T AAA T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAC T AA - - - - AGAAA T AGT C T T AAAAA T T AAA T A T AAAGT AGT AAA T T C T T A
T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - A T AGAACG - - - - CA T T AGT T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGTGA TGC T AACAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T T C T TGCA - - - GT T - AAAAGT A TGAAAA - A T CGGAAA - - - - TGT AAGT T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGT T AA T T T A - - - T C TGAAAAAAA T AAAAA - GT T A T AGGAGAAAC T A T T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AA T C T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - A T T A T ACA - - - - - - - T T C T T T T AGACGA TGAA T C T CCAGGGCGC T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGT T AA T T T A - - - T C TGAAAAAAA T AAAAA - GT T A T AGGAGAAAC T A T T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AA T C T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGTGA TGC T AACAC T A T - - - - - - - - - T CAA T A T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A
T C T T T C T TGCA - - - GT T - AAAAGT A TGAAAA - A T CGGAAA - - - - TGT AAGT T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGT AA - - - - - - - - - - ACA T T T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T
T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AACG - - - - - - - T AC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T AA - - - - - A T T C T T AACA T CC TGT AGAAGAAAGGAAA T T TGT CA T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGT CA - - - - AA T A T T AAACA T A T AAG - - - - A T T A - - - - - - - - - - - TGT T T A
T C T T T TGG - - - - GGC T AA T AA T ACA T A T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACA - - - - - - - T AGAA T T AAA T AA TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CC T
T T T T T AAAAAGT AA T T T T A T A T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAA T C T - - - - - - - - - T AAGT T CAAAAA - - - - A T T AAA T A T AGT T AA T T T T TG
T CCCAGAA - - - AAAGTGCAAGT A T T T T AAGGGGTGGT AGA - - - - - - - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGGT AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGT AG - - T T AAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T - - - - - - - - T AC T T T
T C T T A T T T AGA - - - T T C - - - A TGAAAGAAAA - AGCGAACG - - - - T CCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T CAACAA T T T T T T A T CA T T CA T T T TGGT T T AA T AAAAA - - - AA T TGT T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGTGA TGC T AACAAA T T - - - - AA T A T - - GC T A T T T AAAA T AAA T T AAACGT - - - - CGT A T C T T
- - - - - - - - - - - - - - T T T TGAACCCAGAAACACA T T A TGAG - - - - T TGCGC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGAGTGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T AAAGAAAGT CACCAAA T T TGT T AAAA T CCAAGAGT - - - - - AGT A T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCACGAGTGA TGAC TGGTGA TGC T AACAAGT AA - - - AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGG - - TGT T TG
T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAA T A T AGT A TG - - - - - - - GGGT T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T AACCAGT T A T T T CAAAAA TGACAGA - - - T AA T A T T AAA T TGACAC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGACA T T T T AAAAG - - ACCCA T T AGA T T CAA T T CGA T A - - - - - - - T A T T T T
T T T T T CAACAA T T T T T T A T CA T T CA T T T TGGT T T AA T AAAAA - - - AA T TGT T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGTGA TGC T AACAAA T T - - - - AA T A T - - GC T A T T T AAAA T AAA T T AAACGT - - - - CGT A T C T T
T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAA T A T AGT A TG - - - - - - - GGGT T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGT T AAC TGGTGA TGC T AACAGGGG - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T T TGAACCCAGAAACACA T T A TGAG - - - - T TGCGC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGAGTGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGTGA TGC T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T
T T T T T TGAAAA - T A T T T T AA T - - T T T T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAA T T AC T ACCA T
T T T T T AACCAGT T A T T T CAAAAA TGACAGA - - - T AA T A T T AAA T TGACAC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGACA T T T T AAAAG - - ACCCA T T AGA T T CAA T T CGA T A - - - - - - - T A T T T T
T T T T T TGAAAA - T A T T T T AA T - - T T T T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAA T T AC T ACCA T
T T T T T AAAGAAAGT CACCAAA T T TGT T AAAA T CCAAGAGT - - - - - AGT A T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CC T A T T A TGCGAGCGACCAGGAGCACGAGTGA TGAC TGGTGA TGC T AACAAGT AA - - - AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGG - - TGT T TG
T T T T T T AAA T C TGTGT T T AAAAGAAAAGT AA T - - - - - - - - - - - - - GA T A T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGCGA TGC T AACAGA T A T T T T AAAAGT T AGCCAA TGT T - - - - - - - - - - - - - TGTG - - T T T T T A
T T T T T T AAA T C TGTGT T T AAAAGAAAAGT AA T - - - - - - - - - - - - - GA T A T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAGTGT TGAC TGGCGA TGC T AACAGA T A T T T T AAAAGT T AGCCAA TGT T - - - - - - - - - - - - - TGTG - - T T T T T A
T T T T T AAAAAGT AA T T T T A T A T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAA T C T - - - - - - - - - T AAGT T CAAAAA - - - - A T T AAA T A T AGT T AA T T T T TG
T CC T TGAAGT C T T A T T T ACAAA T T AC TGT AAG - - - - - - - - - - - - - T A T AC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACA T A T A - - - - AAAA T T AAA TGCA T A T AA T AAA TGAAA T - - - - - - - - T A T T T T
T T T T T AAAAAGT AA T T T T A T A T C T CCGAAAC T T T CAAAAAGAA T - A T C T A T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAA T T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAA T C T T T T T AAAA T T AAGT T CAAAAA - - - - A T T AAA T A T AGT T AA T T T T TG
T T T T T AAAAAGT AA T T T T A T A T C T CCGAAAC T T T CAAAAAGAA T - A T C T A T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAA T T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAA T C T T T T T AAAA T T AAGT T CAAAAA - - - - A T T AAA T A T AGT T AA T T T T TG
C T T T T AGAAGC - T A T T T AAAAGA T A T T AGTGA - - - - - - - - - - T T TGA T A T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAA T T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGA T A - - - - - - - - - - - GACAAA T A TGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T T
T T T T A TGTGGT T AGA T C T AAA T A T A T T AA TGT T T AAGA T CAAA T T AAGCA T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAAAGC - - - - A T AA T CAAA T A T AAA T A - - - - A T T A - - - - - - - - - - - T T T T T T
T T A T T TGG - - - - CCC T T T T A T T T T A T TGTGAC - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T T T AGACGA TGAA T C T A T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACACC T A - - T AA T AC T T AAA TGT A T AAAGCAAA T T T - - - - - - - - - - - TGT CC T
T CC T AAAA T CA - AA T T TGAAA TGT T T T TGTGC - T AAAAGT AAAA T - - T A T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGT CAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACA T T T A T T T T AGAA T T AA T T AAAAAAAA T AGA T T AAA T A - - - - - AA TGT A T T
CCC T T AAA - - - - TGT T T CAAAAA T A T T TGA - - - GAGT AGT A T T T T A T C - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGAACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGT A T T CAGAAAA T - - A T T A T TGACAA T AAA T T AAA T A - - - - - CA T A T T T T
CCC T T AAA - - - - TGT T T CAAAAA T A T T TGA - - - GAGT AGT A T T T T A T C - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGAACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGT A T T CAGAAAA T - - A T T A T TGACAA T AAA T T AAA T A - - - - - CA T A T T T T
T T T T T CA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGT CAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACACGCG - - - - - - AA T CAAACGGA T AAA - - - - A T TGAG - - - - - - - - - TGT A T A
T T C T T TGACAA - GT A TGGCAA TGGCCGGAAACA T AGAAACAAA T T AA T AC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGT CAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAAA T A - - - - - - - - - - - - - TGGCAA T AA T AGAC T A - - - A - - - - - AA TGCAC T
T T T T T AAAAAGT AA T T T T A T A T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAA T C T - - - - - - - - - T AAGT T CAAAAA - - - - A T T AAA T A T AGT T AA T T T T TG
T T T T T AAAAAA - - - T T CAAAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA T C T TGAC TGGTGA TGC T AACA - - - - - - T T AAAAA - - AA T A - - - - - - - - - - AC T AAAAA - - - - - - - T A T T TG
T CC T TGAAGT C T T A T T T ACAAA T T AC TGT AAG - - - - - - - - - - - - - T A T AC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACA T A T A - - - - AAAA T T AAA TGCA T A T AA T AAA TGAAA T - - - - - - - - T A T T T T
T T T T A TGTGGT T AGA T C T AAA T A T A T T AA TGT T T AAGA T CAAA T T AAGCA T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAAAGC - - - - A T AA T CAAA T A T AAA T A - - - - A T T A - - - - - - - - - - - T T T T T T
T T T TGTGAAAA - A T T T T T A T T TGT T T T T T T A T A T T AAAAA - - - - - ACAC T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC T TGTGA TGC T AACAACAC T T T T A TGGT T AAA T T T A T A TGA T CAA T T AGAAACAA T T AC T ACC T T
T T T T CCC T A T AGGT A T TGT CAAA T T T CA T AGTGCGGAAAA - - - - - CC T A T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T T TGG - - - - GGC T AA T AA T ACA T A T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACA - - - - - - - T AGAA T T AAA T AA TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CC T
T T T T T AAAAAGT AA T T T T A T A T C T CCGAAAC T T T CAAAAAGAA T - A T C T A T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAA T T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAA T C T T T T T AAAA T T AAGT T CAAAAA - - - - A T T AAA T A T AGT T AA T T T T TG
T T T T T AAAAAGT AA T T T T A T A T C T CCGAAAC T T T CAAAAAGAA T - A T C T A T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAA T T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAA T C T T T T T AAAA T T AAGT T CAAAAA - - - - A T T AAA T A T AGT T AA T T T T TG
C T C T T CGT A T AACC TGT A T AA T A T AACGT AAAAC T AAA T AAAA T CGACAC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T TGG - - - - CCC T T T T A T T T T A T TGTGAC - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T T T AGACGA TGAA T C T A T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACACC T A - - T AA T AC T T AAA TGT A T AAAGCAAA T T T - - - - - - - - - - - TGT CC T
T T T T T T AA - - - - - A T T C T T AACA T CC TGT AGAAGAAAGGAAA T T TGT CA T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGT CA - - - - AA T A T T AAACA T A T AAG - - - - A T T A - - - - - - - - - - - TGT T T A
T CC T AAAA T CA - AA T T TGAAA TGT T T T TGTGC - T AAAAGT AAAA T - - T A T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGT CAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACA T T T A T T T T AGAA T T AA T T AAAAAAAA T AGA T T AAA T A - - - - - AA TGT A T T
T T C T T TGACAA - GT A TGGCAA TGGCCGGAAACA T AGAAACAAA T T AA T AC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGT CAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAAA T A - - - - - - - - - - - - - TGGCAA T AA T AGAC T A - - - A - - - - - AA TGCAC T
T T T T T AAAAAGT AA T T T T A T A T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAA T C T - - - - - - - - - T AAGT T CAAAAA - - - - A T T AAA T A T AGT T AA T T T T TG
T T T T T AAAAAA - - - C T T AAAA T A TGT AAAA - - - CAACAAAAAA T TG - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TG - - - T AACA T - - A T T AGT T AGA - - - - A T AAAA T A - - - - - - - T T T T T T
CCC T T AAA - - - - TGT T T CAAAAA T A T T TGA - - - GAGT AGT A T T T T A T C - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGAACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGT A T T CAGAAAA T - - A T T A T TGACAA T AAA T T AAA T A - - - - - CA T A T T T T
CCC T T AAA - - - - TGT T T CAAAAA T A T T TGA - - - GAGT AGT A T T T T A T C - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGAACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGT A T T CAGAAAA T - - A T T A T TGACAA T AAA T T AAA T A - - - - - CA T A T T T T
C T T T T AGAAGC - T A T T T AAAAGA T A T T AGTGA - - - - - - - - - - T T TGA T A T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAA T T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGA T A - - - - - - - - - - - GACAAA T A TGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T T
T T T T T AAAAAA - - - T T CAAAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA T C T TGAC TGGTGA TGC T AACA - - - - - - T T AAAAA - - AA T A - - - - - - - - - - AC T AAAAA - - - - - - - T A T T TG
T CCCAGAA - - - AAAGTGCAAGT A T T T T AAGGGGTGGT AGA - - - - - - - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGGT AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC TGGTGA TGC T AACAGT AG - - T T AAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T - - - - - - - - T AC T T T
T T T A T T ACA T A T C T C TGT AAAA T T T T A T AGA TGT T AAACA - - - - T A T A T T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T ACA T A T C T C TGT AAAA T T T T A T AGA TGT T AAACA - - - - T A T A T T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGGCGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - A T T A T ACA - - - - - - - T T C T T T T AGACGA TGAA T C T CCAGGGCGC T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGTGAAAA - A T T T T T A T T TGT T T T T T T A T A T T AAAAA - - - - - ACAC T T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - CCCA T T A TGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAA TGT TGAC T TGTGA TGC T AACAACAC T T T T A TGGT T AAA T T T A T A TGA T CAA T T AGAAACAA T T AC T ACC T T
T T T T T T AA T CGT A T T T T T ACA T A T T T T T ACA T T T AA T ACC TGA T T CGCGC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T AAAAAA - - - C T T AAAA T A TGT AAAA - - - CAACAAAAAA T TG - - - - T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TG - - - T AACA T - - A T T AGT T AGA - - - - A T AAAA T A - - - - - - - T T T T T T
C T C T T CGT A T AACC TGT A T AA T A T AACGT AAAAC T AAA T AAAA T CGACAC T T T T AGACGA TGAA T C T C T AGGACGT T AAAC T CAA TGA T TGCACAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T - - - - - - - - T AAGT TGTGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGT CG
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