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A T AAAAGT T A - - - AAAAAA T T AA TGCCAGAAA T ACAGT A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T ACA T A T A T A T AC T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T A - - T T - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - AA T A T A T A T - T AA T A T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T CGAACAGT T CGT T T T AGC - - - AGGGGC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T A TGA T AA T T T A T AAAAACAACAC T AGGT ACAA T CAGT A T T AAA T A T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - -
A T AAA - - - - - - - - A T ACAGC T AGCAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - GT AGG - - - - - - - - - - T AC T AAAGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T TG - - - CAGC T AA T CAGGA T C T C T AGT T C - CAGAAA T CAACAGAAGAA T T AAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T TG - - - CAAC T AA T ACACAGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAA T T T T A - - - AGTGAAAGAGCAAAAAACA - - AAAGA T AA - C T A T TGGAA T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T CAA T A T T T T T A T T AAGT AA T CAACAA T AACCGAC T AAAA T AAAAGA
ACGAA - A T T A - - - AAAGAAACAAC T A T T CGAGTGA T T T A T AA - - - - - - - - - - - - CAAA T C T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T CGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACCA T T T CCCA T T T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AC - - AGAA T T T AA T AC T T AAC T AA T AA T T AA T T A T A T C T CCAAGT T T AA T - - - -
GT T A T AAC T A T C T AAGTGCGT AGCA T T AAGAA T AAAACA T - GT T AAC T CA - - - - - - - - - T AC T A T A T T T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T AAAAA T T T A T CA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T AA T T AAA T A T A T A T A T A T A T A TGAC - - - -
GCAAA - - T T AGT T ACAA T CC TGTGT T T AACCA - A T A T T T T A T - T AA T T T T T A T A T AGT T T TGT T T ACA T A T T TGT AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AC T - - - - - - - C T T CC T T TGC T T C T A T T T AGT A T A T AA T A T T T TGCA T TGAAA T T A TG - - -
T T T C T - A T T AC T AAGAAAGC T AAAAC T AGC TGT A T AA T A T AGT T AA T A T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T CAAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA TGGT CGAGGAAGGAGA T C T - AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T T AAAAGCGACA T CA T AAGACAACGA TGGAAAGAAA T A TGC T AAAA
A T A T A - - T T A - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - AA T A T A T A T - T AA T A T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A TGT AAACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T AAACAAA T T AA T AGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T CAAAAC T C T T TGAGC - - - T AGCAA TGT TGAGT AGAA TGA T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT A T A T A T A TGT A T A TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAAA T AAGT T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACC TGCCAA T CGAGGAGA T CCA T CAAAGT CGT A - - -
A T T T T - A T C T - - - AAAAAAACAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CA T - - - - - - - - ACA T TGC T AGC T CAAAGAG - T TGAAAAAC - AAA T AGG - - - - - - - - T T T A T T AA T T TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T T AAC - - - TGGAGGT T T T CACGGGTGTGA - - - - -
GT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGT T T AA - T AA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T ACA T AC T T T T AAC T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CC T T AA T A T T CA T T CA T T AA T T AAAAA T TGACAGT AGTGACACAGGC
GT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGT T T AA - T AA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T ACA T AC T T T T AAC T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CC T T AA T A T T CA T T CA T T AA T T AAAAA T TGACAGT AGTGACACAGGC
T T A T T - A T T - - - - AGCAA T A T T A T A T T AAA T A - AC T A T T T CC - - - A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAA T - - T T T T T T AAA T AAACAA T AAAGCAAA - - - - ACA T A T - - - A T A T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAAACGCCC TGT A T A TGGGT T AA TGA T A T A T AGAA T A T T AA T - AGT
A T T T T - A T T A T T T TGAAAAAC TGT T CCAAAAA T A T AACA T A T T T CACAAA T AC T T ACA T T T T T A T A T ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A TGTGTGTGTGTGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAGA T AAA T A T T C T T A TGT T C T T TGAA T A T AGT AAACAA TGA T - - - -
GT T A T - - T A T - - - ACGAAA T T AA T A T T AAACA - - - - ACGT AA - AAA T A T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AACAA T AAAAAA T A T C T A T A T - T AAAAA T ACA T AAAA TGACC T C - A T A
A T ACG - A T TGT T T A T AAAAA T T A T A TGAAGGA - - - - ACA T AC - - - A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T CACCACC T T T A T T T C TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAAA - - - - - - - - AAA T AAA T AA T T A T AAGTG - - - - - - - - - - T CCAC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA T - - - - - - - - AAACAGT T AGT T T T AAGAA - - T AA T A T AA T T AA T T T A T ACGCAAA T CGA T AGAGACA T A TGT C T T TGT CAC T T AGA T T AC T T AAA TG - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T C T AA - - - - - - C T A T T T ACA T A T ACA T AAAAAAA - T AGCA T T ACAAAAAAAAA TGC T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T ACC T ACA T A T A T A T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGCCGCA T AGGT AGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T A - - T T - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - AA T A T A T A T - T AA T A T A T A T A T A T A T T TGT A T A TGT A T A TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T TGA T CCA T A T T T T TGGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGT A T A T AAA TGAACAAAA T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAGCCCA T T CGCGT T CAC T A T T CGAAACCACACGAAAAAGT T A T - - - -
- - - A T AAC T A T T T - - A T ACCCAGAA T C T T AAA T AA T A T ACAGT T A - - - - A - - - - - - - - - T T T AA T AAA T - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT AAA T C T T T A T T TGAAGCAC T CCA TGA T A T AAAA TGGAACGAC - - - -
- - - A T AAC T A T T T - - A T ACCCAGAA T C T T AAA T AA T A T ACAGT T A - - - - A - - - - - - - - - T T T AA T AAA T - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT AAA T C T T T A T T TGAAGCAC T CCA TGA T A T AAAA TGGAACGAC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA TGT A T A T C T A TGT AAA - - - - - GA T T TGTGAA T T T C T C T T - - - -
- - - - - - A T T A - - - A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - AA T A T A T A T T AAA T T A T T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T T T T T T T A T C T T T A T CCA T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T AGA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A TGGGAA T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCCA T T T T C T T TGT T AGT TGT - CGAGGAGA T CCA T CAAAGT CGT ACGA
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