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GAACC T C T AC T - T A T A T - - AAA TGAC T AAGAA - - AAGGT - - AGAGCA T AGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T AGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T ACC T A - - - - - - - - TGT T TGGA T T AACCA - - - - - - - A TGA T T TGT T T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGT T TGAC T CAAAA T T T T T - - - C T C T A T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACCCACA - - - - - - - - GA T CAC T A T T A T AAA - - - - - - - AAGTGGAAC T T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAC T TGA T A T T CA T A - - - - T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T - ACGT C T AAAC T T T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAC T T TGGCGT TGAGT A T T A T T AAAA T AAAAA TGACA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT T CCA T T AC - - - - A T A T T T T T AAAAA TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAAAAGTGC T C TGAA - - - - - - - C T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGGACCAAAA - GAAA - - CCAAGGCAGAC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T C T AGGA T CACGACAAGACC T CCCACCCG - - - - C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T A - - AA - A T - - - - - - AC T A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGT T T T A T AA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT CGGT T A T - A T - GT - - - - - GCAA TGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAA TGGTGCAGTGAC - - - - - - - ACAA T AGAGC T A T A T C T A T T T A T - CAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT T CAC T AC - - - - ACAAA T TGT AAGT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAAGT T T TGGGT T AG - - - - T TGA T T T AAAAA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - -
AAGT ACA TGT T T - ACA - - - - - - - GGT AAA T TG - - AAAA T - - A T C TGC TGT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAC TGTGC TGGGC T CAGC T C - - - T T TGT CCAAC T C T T CA T C T T CAG - AAGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T T T AGT T A T - - - - - - AAAAAGCA T T T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T A T CC T C T ACC T A - - - - GCA T T AGGAAAA T C T CA T T A T T T T AC - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAA - - - - - - - - - - - - T T AAA T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAAA TGC T CGACGCC - - - - - - - GCACCAGAGC T T AGT T T AA T T - - - AAACA
- - - - - - - - - - - - T A T AAGGA T A TGGT C T A T T A - - AAAAAA T C T T A T A TGT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA TGTGAGG - - - - - - A T T C T T AAA T T TGGAAGA T T C TGT CAGCAGAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A T T A T T AA T AAC T AA - AACA T TGA T AGT T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGA T AGT - - - - - - - - - - - - CCCAC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACACCAC T AC T AA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T TGT T A T - - - - - - AGCCGT C T T TGTGT TGTGAACA T ACA T - T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGA TGGCCAA T T T T CA T T C - - - T AC T T A T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGT AGCC - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT CA T T AGT AA - - - - - A T A T T AGACCAGT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACACAGTGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGGGT CAACGA T T AC - - - GT T TGGT A T A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T A T TGA T T AAA T AA T T A T T A T ACCA T AA T AGT T T T T T T TGCGA - GAA T C
CA T T T T C T AGT T - - - - - CAA T T TGA T AGACAA T - - - - - - C T C T T AAAA T A TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAA T A T ACAGGGTGT - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT TGT AA T - - - - - - AAACAGGAAGT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAAGTGACCAAAAAC - - - - T CAA T ACCAAA T C T CGT T T T T T T T A - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T AC TGA T - - - - - - A TGT T T AGT T T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGT T T T AA T AA T AAAA T T T T T A T ACA T C TGA T A T T T T T T T T A T AA - CAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT T AGT T A T - - - - - - C T A - - TGGTGT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T A T AA - - - - A T A T T T T ACA T - - AAAA T - - - - - ACCC TGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACACC TGGCCCGGC - - - A T T C - - - AAACCAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C TGA T AA - - AAAAG - AA T AA T A T A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T A TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T A T T T AGAAC - - - - - - AAA T C T CAAA T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAAA TGA T AGT T T AG - - - - T T T A T C T T AAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGT ACCAGC T T T A T AA - - - - - - AA T C T ACCA - - ACAGT - - - - - - TGCA T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGCA TGCCA T T C T AGA T T C - - - AC T T CA T A T CAACCAA T CC T CAG - AAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT TGT CGA T T T C T AA - A T T AGCAACC T T T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAC T T T AAAAA - - - - - - - - - - - - A T T T AA T A T CA T T A T C T TGCGAA - AAGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T AAGT A T - - - - - - GTGA T AGA T A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T A T AC T A T A T C T C - - - - T T AA T CA T A T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGGTGT T - - - - - - T T CA T T C T T A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T A T TG - - - - - A T A T AA T AC T ACC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACA - - - - - - - - - - - - - - A T AC - - - GT C T AAAAA T T T A T T T T AAA T AAA T TGT T
AAGCA T T T T T T T AA TGA T T CAA T AGT T T A T T A - - - - - - - - T A TGAAAAAC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CAAGGA T CACGACAAAAC T AC T AA T TGAA T T C T T AGTGT T T CA T CA T A T T C T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T AC TGA T T A - - - - - A T T AAAAAAAAAGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAAAGAGT T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACACAAC T A T T - - A T AA - - - - A T AA TGAAAAA T - AA - A T - - - - C T CC T AC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAC T AC T AC T AA T T A T - - - - - - - T A T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCGCCAC TGCC T - - - - - - - - - - - - GT A TGTGA - - - - AGT - - - - - - CGT A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGT A TGTGA - - - - - - AC T CC T - GCCGAAGAACGT C T T C T T T T T AA TGAGCG
A TGT AAAAAC T T - - - - - CAGTGT AGT T CA T T A - - GA - - - T T AC T T AAAA T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAAA TGCGT T T A T A T - - - - T T AGA T A T AGAACGAAGA T T T AA T AAAGAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGT TGAGAA - - - - - T T - - GGCACA T AGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T AGGAC T T T CAAG - T CC - - - GCACCAAA T CGAACCA T C T - - - - - AAGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGAAA TGT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CC T ACGA T - AA - A T T AG - - - - - - - - TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACA - - - - - - C T AGCCA T - - - - T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGTGA T T T A T AA - T CA - A T T AGCGGAA T A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T C T T T T AA - AAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T C T AC T A T - - - - - - CAAGGT T CC T T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACACC T TGA T T AAAAA T - - - - T T AAAA T AA T AACGA T T T T T T T AAGCACAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CGCAA T ACAGGT - - - - - - - GCCGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGCCGGCC T A - - - - - - - - - T T ACACCGT A T A T A T T C T T T CA T AAA - AAGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT TGT CAA - - - - - - - A T T TGT AA TGGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA TGGT AA T AAA TGC T C T C - - - AAAACGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGA T CAGAA - - - - - - - A TGA T ACGT A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGTGT C T A - - - - - - - - T TGT A T AGA T AA TGA - - AAAA T ACAC T CCA T AA TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T AAGT AAGACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA TGT AAA T AA - - AA - A T AAACA T CGGAGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGGAGGGCCCGACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGA T T A T T A - - - - - A T T T AGGT AC TGC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAC TGCGT AAAACA T A - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGCAAC T A T C - T ACAAGCAAA T T A T AAA TGA - - AAAGCCCAAA T CA T AGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T AGAGAAAGCAAG - - - - - - - A T T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT T C TGA TGC - - - - - GCAGAAAGACCA TGA T T CA - A T CCCGAGAC TGT TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCAAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAC TGT CCCGA T T TGT - - - - - - - T T CCCAAAA T C T T CC T T CGCCACGAAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T TGT A T - - - - - - - C TGCAGAA T A T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T A TGC TG - - - - - - - - - - - - - T T T CCGGAA TGT AA T T C TGACCA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T AA T A T T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGAA T T T A - - - - - - - - AGAAA T AA T T AA T AA T T AA T T T T T T AGT AAAAC TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAAACGT A T CAGGAA - - - - T T AA TGCCAGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA TGT T T AA T CA - T AA - - - T AAGAAAGT T C TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGT T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGT T CGACCGT T CCA - - - - C TGT ACCAAAAAAGA T A T T T T T T T AAAAAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA TGAG - T T T TGGTGCAA T T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAAA T T CCC TGGCCAC - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGTGTGTGAA - - - - - - AAAA T ACA T AA TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAA T AAGT A TGAGT CA - - - - T CAGCAC T T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T AA T T AAC - - - - A T - - T T C T ACAA T TGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGA T AAA T T C T T - - - - - A T AAC T TGT T AA T A T T TGA - ACCAGAA T CGTGGTGT TGTGAACA T ACA T T T AA T A TGGT T A T A TGT A T A TGT A T A T T CGACAA - - - - - - - - - - CAGCGAC T ACAAGA T TGGTGACGACGGTGGT CCAA T CCAGGA T CACGACAGTGGT T AAGAAA T T - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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