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----- TTTTAGACGITGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————

--------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT ----------CCTATTATGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGTGATGCTAACA - = = = = = = = & o oo f oo o e oo e o e o e o momo e oo oo s
------ TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - - - - - - - - -CCTATTATGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGTGATGCTAACA EINEH
------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT ----------CCTATTATGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGTGATGCTAACA - = = = = = = = = o oo oo e oo oo e o oo e o mmmomm e oo s
------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT ----------CCTATTATGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGTGATGCTAACA - = = = = = = = & o oo o oo e e e e oo oo e o oo e o e o e oo s
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGAT TGCACAAAAAT = = = & - & @ & o oo oo o o e e e o e o f o e o e o f o e e e e e o e o oo o imimieieee oo

------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT ----------CCTATTATGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGTGATGCTAACA
------------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT ----------CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - == == - = - - - CCTATTATGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGTGATGCTAACA
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGT TAAACTCAATGAT TGCACAAAAAT = = = = = = = & & & o oo oo oo o o et m o e o e o e o e o e ot ot ot m e o et ot o e m e o e o e ot ettt ottt ettt ot ot o o e e e oo e e oo eeooooooo
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAICTCAATGAT TGCACAAAAAT - = - - = - = & - o - oot oot L. oo _.__._.....
------- TTTTAGACGATGAATCTCIAGGGCGITAAACTCAATGATTGCACAAAAAI——————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAJCTCAATGATTGCACAAAAAT - - - - - - - - - - CCTATTATGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGTGATGCTAACA.

CTT

___________________ T CIT

AITAAAT.AAAITAGTIAAT CTT

TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - = = = = = = = - - CCTATTATGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGTGATGCTAACA

------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT = = = = = = = o & o s & o e & m e & f e &t ot &t e & m e &t e &t e &t e @t e m ot ot @@ e df e @t e @ f e mf e m ot @ m ot f ot e m ot ot m ot e mf e @ m e mm e mm e e m e mmdmmea e aa e
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - = = = = = = - - CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACAIIN- - - —A ATTAA ABABE- - - -ATTA- - - - - - .-
AATTAAR T TEANRE - - - - - - - ------------

--------- TAA ABABA - - - -ATTAAATATAGTTAAT
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------------------ TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT——————————CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA———————TA
------------------------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT ----------CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA
---------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGETAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - - - - - - - - -CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA

TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATGCACAAAAAT
----- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT

------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT

TTTHAA TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - = - - - = - - - CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA
TTTL TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - = - - - = - - - CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGTGATGCTAACA
------------------------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - --------CCTATTATGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGTTJACTGGTGATGCTAACA
-------------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGABTGCACAAAAAT - - ------ - -CCTATTATGCGAGCGACCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGTGATGCTAACA e
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - = - - - = - - - CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA AAACAATTART
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - - - = = = - - - CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA-TTTTAAAAI— —AIC.TIAIAITIAATT.ATA ------- T
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - - = = = = = - - CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA - = = = = = = = = e m e e e e e e e e e e e e e o AAACAATTART
----- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - - - - - -- - -CCTATTATGCGAGCGACCAGGAGCIJCGAGTGTGACTGGTGATGCTAACA R el < CEER
------------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT——————————CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGIGATGCTAACA

TTTTAAAAI— -Alc AITIAATT.ATA -------
oo —AAIAT J I I IAATAAATTAAA.T S CITITITI

————————————— TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT--=-=-------CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAGTGTTGACTGGHEGATGCTAACA
————————————————————————— TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT--=-=-------CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA - - - - -

————————————— TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT---=-------CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA - ---AAAATTAA
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAARTCAATGATTGCACAAAAAT - - -=-=--=-=--- CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA TTTTAAAATTAA
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAARTCAATGATTGCACAAAAAT - - -=-=--=-=-~-- CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA TTTTAAAATTAA
—————————— TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAARTCAATGATTGCACAAAAAT---=-------CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - --=-=-=-=-=-~-- CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA
TTTTAGACGATGAATCTITAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT —————————— CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - --=-=--=-=--- CCCATTATGCGAGCGGICAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA
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- -TTTTAGACGATGAATCTCTAGIACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - = = = = = = = = - CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA TCEBAAAAT - -A
- -TTTTAGACGATGAATCTCTAGBACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - = = = = = = = = - CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA AAAAT - - A
--------------------------------------------------------------------------------------------------- CCCATTATGCGAGCGGMCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA
AA.TIGIA.AAATT-TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT ---------- CCCATTATGCGAGCGGMCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA T

————————————————————————— TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT--=-=-------CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA
————————————————————————— TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT——————————CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATITTGACTGGTGATGCTAACA——————TTAAAAI——A
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - --=-=--=-=-~-- CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA - ---AAAATTAA
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - --=-=-=-=-=-~-- CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA ----A AATIAA A----ATTA---=--------
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - --=-=--=-=-~-- CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTIGTGATGCTAACA TTTTALTTAA ATIAATTAIAAACAATTAIT
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGT TAAACTCAATGAT TGCACAAAAAT = = = = = = = s m s e o e e o e e e o e e o o o o o e o o m o o e o m e o o o o o e o o o o o e o e m o o e o mm o o o e o m e o oo o o m e o o o o e o o m o o m o o oo o m o oo oo m o - o - o -
—————————————————— TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT——————————CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA———————TAIAATTAA
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAARTCAATGATTGCACAAAAAT - - -=-=--=-=--- CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA TTTTAAAATTAA A----ATTAAATATAGTTAAT
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAAITCAATGATTGCACAAAAAT —————————— CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA.TTTTAAAATTAA A----ATTAAATATAGTTAAT
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGT TAAACTCAATGATTGCACAAAAAT = = = = = = = s m e e e e o e e e o e e o o o o o e o m m o o e o m m o o o o o m e o o o o o e o e m o o e o o m o o o o o e o oo o o m e o o o o m e o oo o oo o o oo o m oo oo o m o - o - o -

——————————————— TTTTAGACGATGAATCTITAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT——————————CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA ——TIA AT TAA
————— TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT--=-=-------CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA ----AAATTAA
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - --=-=-=-=-=-~-- CCCATTATGCGAGCGGHMCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA TTTTABAATTAA
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - --=-=--=-=--- CCCATTATGCGAGCGGICAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA —————————————

—

A----ATTAAATATAGTTAAT

ARTAAAAA- - - - - - -
AATAAATEBAAAT - - ----- -

—

TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - = = = = = = - - CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACARTEE - - - - - - - - - TAA
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT = = = = = = = = &t e ot m e m e f e & e f e f ot e e it d it mf e d it e i em e meam e ---TAABAT - -A
TTTTAGACGATGAATCTCTAGHACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - = = = = = = - - CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA TCHBAAAAT - - A
TTTTAGACGATGAATCTCTAGIACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT ---------- CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACA TCIAAAAT— - A

> > > > > > > > >

TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAATCAATGATTGCACAAAAAT - - - - - - - - - - CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACAGEETE - - - - - - - - - - -
------------------------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - - - - - - - - -CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATJTTGACTGGTGATGCTAACA- - - - - - TTAAAA AlTAAAAA

---------- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT - - --------CCCATTATGCGAGCGGCCAGGAGCGCGAATGTTGACTGGTGATGCTAACARINE- - TTAABAR---------------- !IAAAT— -
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGGCGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT
------- TTTTAGACGATGAATCTCIAGGGCGITAAACTCAATGATTGCACAAAAAI
----- TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT
- - - -TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT
TTTTAGACGATGAATCTCTAGGACGTTAAACTCAATGATTGCACAAAAAT
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