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TGTGT TGGC T TG - - AAGGT T TGA T AGCGTGC T TG - T A T T T T T T T T CCA TGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CA TGT C T T AA T AAA T AAA T T TGT A T AAAAAA TGT T T T A T T AAAG - - - - - -
AAAACAACA T T A - - - A T AGC T AAA - - AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACGGC T T CAGAGT T - TGAAA - A T T AA T
GGT T CAAACAGACAAA T AAA T A T T AAAA T AAACGA - - - - T T T T T T CCAC T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CAC TGT C TGAAACA TG - - - - - A T ACACA T AA T AAA T A - T AAAAA - - - AA T
TGCACCAGT - - - - - AC T AGA TGTGACAGT A T - - - - - - - - - TGA T T ACGGCAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CGGCAGAGGGAACCGAGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T C T A T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACGA T T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T TGA T T ACA T C T T T T T T T TGT A - - - AGAA T A T T T T AA T T A - - - - - - - - - - - -
AA TGT CA T A TGG - - - A T A T T T AAGCAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - CGTGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T TGAA T CGT AA T T ACGT AA T AACACAA - CGA T A TGT T T T T T ACA TGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CA TGACACA T T T AA T T TGAA - A T AAAGT T CACAAA T A - T T AAGAAA T AA T
AA T A T T T T TGAA T CAGCCA TGACAC T CA TGA - - - - - - - - - C TGT AACAC T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CAC T TGAACAAGAA T T TGAA - - - GGAAAC T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - -
T C T A T AAC - - - - - AAAGAA T AAAAAAAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - CGGAAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CGGAGC T T T A TGGC - - - - - - - - - GT TGTGT A T AA T T T - T CAAAA - - - - - -
GA T T C T TGAAAAAAAAAAAA TGAAAAAAAAA - - - - T AA T T AAAAC T AGC T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T AGC T TGT T AA TGGC T T T T T T T T CAC T AACAA T AAA T T - T T A T AA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAAAGGT AAA TGC T A T CCGT A T TGCACGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CACGC T AC T A TGC T CGT CGA T - - GT AAAGAAA T AAA T A - - - - - - - - - - - -
CAAAACA T T CAGT AAAAGAAAAGTGT CA T TGA - - - - - - - - AAA T AACA T T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CA T TGGA T AA T CC T A T - - - - - - - A T AAACGT T T T C T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - TGAGT T A T T AA T AAAGCAAA TGT CA T T T AAA TGT CACGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CACGGAAAAGT T T AC T AAAAA - - A T AA T TGACAAGT C - AAAAAC - - - - - -
T T T T C T ACCCAA T AAA T A TGT AA T A T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - TGC T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T TGC TGAA T ACCAGA T T - - - - - - - GT AAGT T A T AAA T T - T T AAAAA T T AA T
AA TGT CA T A TGG - - - A T A T T T AAGCAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - CGTGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CGTGTGACGA T CAA T T AA T A - A T A T AAGT T T T AA T T T - T T AAAAA T - AAC
- - - - - - - - - - - - - - AGT T T T AAACAAGA T AA - - - - - - - CCC T T T TGT ACGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAACA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T T ACGT CA T CGCA - - - - - - - - - - - A T AACAAACCAA T T - T T T AAA - - - - - -
AA T A T ACCC TGT T AAGT ACA TGT A - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGC TGCAAGT T - - T AAA - A T TGA T
AA T ACGAA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T TGAA TGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T AA TGT C T T T A T T T T AAAA TG - A TGCAAAGA T T AAC T A T T AAAA T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GA TGGT AGGTGACGT AAA T TGAA T T CAGA TGACGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T AGTGGAA T AAAAA T AC T ACA T A T AAA T ACCACAGCC T - - - - - - - - - - - - -
AA T T T T T AC T - - - - A T T AAA T AGAACAA T AA - TG - - - - - - - - - - - - CA TGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CA TGT T A T T A T AGT T T AAAA - A TGAAAA T A T AAA T T T - T T AAGA - - - AAA
AAA T T TGA T A T A - - GGTGCC T AGC T T T A T A T TGGA T A T T TGCGAGGCACGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CACGTGAGAA TGT AAC T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA - - - - - -
AA T T A T T T T T T A - - AA T AA T T A T CA T TGT AA - - - A - - - - - C T T T T ACGT T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCAA T CAAC T A T AC - T T T CAA - - - - - -
AA TGAAAA T T CA - - T A T C TGAAAAAAAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - CAC T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CAC TGAAACAGAAA T CAAA - - ACA T T AGTGA T CC T T T - - - - - - - - - - - - -
AAAA T A T T T C T A - - AA T T T A TGT AGGGGTGGGT T - T AC T TGGT T C T AGTGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T T - - - - - - - - - AGAACAGAAAA TGT CCA - - - - - - - - - T C T TGT ACCGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T ACCGCGA T AGGT AAGC T T CC T A TGT AAAA T A T AGT A T - - - - - - - - - - - - -
AAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CAA T AGA T AGAA T T T T CACA - - - A T AA T T TGCCGC T A - - - - - - - - - - AAG
CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGCACGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CACGGGT CGA - - - - - - - - - - - AAA T T AACAA T T A T T T A T T AAGA - - - - - -
A T AGTGCC T C T A T AACCCACGAGAAGAC T CA - - - - - - - T TGA T TGCAGCAAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T AGCAGCCCAGACA T C T CGT A T TGGAGA T A T ACAGC T A - T T C T AA - - - - - -
GA T AA TGC T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T C T CACGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CACGCGT C T AGCCGC T ACCA T A TGTGAAACGTGAGCC - GTGGGC - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAAA T T TGAGACGACAGA TGA TGT T C T T A T T ACACCAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CACCAGT T T AA T T AA T AA - - - A T C TGAA T AA T T C T T T - T CAAA - GT T - - -
- - - - - - - - - - - - - - ACAAAAGAAAAAAGT AAA - - - - - - - - AA T A TGCA T T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CA T TGCACCAAAGT AAAA T A T - - GAAAAA T TGT A T T T - - - - - - - - - - - - -
AA T T A T AC T T AC T T T A T A T T CAACAAAA TGA - T AA - - - - - CGAA T ACA T AAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CA T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGT T T AAGGT T - - - - - - - - - - - - -
AC T CC T CCC T TGCAAA TGAA T AAAAACAAAG - - - - - - - - - - - - - - - CACGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CACGT T T C T AAC T T T T T T TG - GTGTGAA T TGAAGGT T AGT AAAAA T TGA T
CA T A T T ACC T AA - - AAAA T AAAAAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - CGC T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CGC T A T TGC T AA T T T CAA T - - ACC TGAA T AAAAAC T T - T TGAAA T C TGGT
AGC T C T A T TGAA - - AACAC T CAAGGC TGGT A - - - - TGT T CAAGAGGCGCGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CGCGGCA - - - - - - - - - - - - - - ACGT T AC T CAAAAA T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CACACAA T T T ACC T C T A T AAGT T ACAAGAAA T A T T T T - T T AA T A - - T AGA
AGT AAACCAGT T T T ACAACC T A T T AA T T T T A - - - - - - T T T T T T T CGCGC T AGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CGC T ACA T ACC T A T A T A T T - - AAA T AAA T A T C T T T T T A T T T ACAA T TGT T
AAA T A TGAC T AGCAGA T T ACCAGAAAAAGAA - - - - - - - - - AA T T CAGGCGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACCC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T TGGCGT AAA T T T CA T C T A T CA - - - GAAGAAAGAAAA T T - A T AAAA - - - - - -
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGAGT AAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AA T T AGT T T AGGCCGAA T A T AGC T CAAA T ACAGCAA T AA T TGT T T - - - - - - - - - - - - -
GGC T T A T T CCGG - - AACAC T TGAAAGTGAAC T TG - T A T C T ACAA T ACACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGT T T AA T T AAA T AA T T CACGT T CCAGAACA T CC T AC T T T AAAAAAC T T T A T T T A - - AGAA - - - - - -
AAA T T T AG - - - - T AAACAAAAAAAAACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - CGTGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CGTGGAC T AGT C T AA T - - - - - - - GT AGT T T A T A TGT T - T T AAAAA T T AGT
AGT T T A T T A T A T T AAAA T TGT AAACCAA T AA - - - - TGT T T T T T T T T CA TGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CA TGACA T A T T AAC T T TGCA T - T T T CAGT T A T T AGT T A T TGAAA - - - - - -
A TGT C TGA T T T A - - A T CGA T CAAC T C T ACGG - - - A - - - - - T T A T T AAGTGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T AGTGCAA T AAA T CAAAGTGG - - - A T AAAAAACGAAC T - - - - - - - - - - - - -
GA T AAAAGAC T T T C T A T AA T AAAAAA T A T AAA TG - - - - - - T T T T T T T A T T AGT T A TGTGACAAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACAC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAC T A T AA T A TGC T T T T T T - TGT AAAC T C T T T A T C - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAAACAAACAAAGGTGT - - - - - - - - - GTGT T AAACGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T AACGAAACAA T ACA T ACAAAC - T AAAAAGAAC T A T T T - - - - - - - - - - - - -
AA T T T TGAC T CA T AAA TGT A T AGGA T T A T A T - - - A - - - T T AAA T TGCGCGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CGCGGCACAGAC TGGGCGAA - T CGT AAGT AAC TGT T TGT CCAGAGT T AA T
T C TGC T CC - - - - - - AAGAAA T AAACAGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - AGTGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T AGTGAAACAA - - - - - - - - - - - A T AGAAA T TGGT AAGT - - T AAAGA T - AA T
CA T AA - - - - - - - AAA T T T T T AAAGAACC T AA - - - - - - - - - T T A T AGCACGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T CACGGAA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAA TGT T T T A - - - - - - - - - - T CC T T A T AA - - - A - - - - - T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAAA T A T T T AGTG - C T T AAA - - - - - -
GAAA T T T T T T T A - - A T T T AA T ACA T AC T T AAAA T - T A T T T A T T AGCCGTGAGT T A TGTGACCAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACGC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAAAA T A T T T T T T AAAAAACAAGT T T CGGAGTGT AA T T AAA T AA T T T A T ACAACACAAC T ACAAGG - - - - - - - - - - - - GAAC T - - - - - - - - - - - - -
GA TGAAAGCCGT CACCAGACAAGGAA - - - - - - - - - - - - - - GTGAGCCGTGAGT T A TGTGACAAC T C TGT A T A T AAAC T AA T A TGCAACA T AGACAC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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