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TAA-TTTT--ARTTET------- - TETGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA - - - == -« - - - TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA TAAA- -ATTCT ATECTAATAAT T T
AAA- - - -« - - - -ATE- - - - CBlTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA - = = = == m s m s e mmmmmmmammemmammaamaameaceacaacaacaaceaeae--TTRTTIN- -T-------- C C
------- A TAAA - = & s e e e e e e s CBTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA----------TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA T - -TCCAATAGTT C C
------- A TAAA - = - & s e e e e e CBTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA=----------TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA T - -TCCAATAGTT C C
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A GGlTTTTETAA TGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA - -« = ===« - TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA T
A GGITTTTITAA TGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA - -« - -« = -« - TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA T
TGA-TCTT-- - - TETGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA - - - == -« - - - TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA T
TGA-TCTT-- - - TBTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA - = - == -« - - - TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA T
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- -AA AATAGTT - - TMTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA-----=-=---- TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
——————————— TETGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA----------TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
———————————————— TETGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA----------TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
————————————————————— AT - - - CBTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA----------TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
————————————————————— AT - - - CBTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA----------TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
——————— - -AACTA- - - - THMTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA----------TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA

——————— - -AACTA- - - - TMTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA----------TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
———————————————————————————————————————————————————————————— TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
CHTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA----=-=----- TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
TMTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA-----=-=-=--- TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
TMTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA-----=-=-=--- TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
———————————————————————————————————————— CHTGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA----------TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
———————————————————————————————————————————————————————————— TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
TAAATTTTATAA TETGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA-----=-=-=--- TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
TAAATTTTATAA TETGTGGCGATTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA-----=-=---- TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TCCAGAACCATAAAGATATAAAATCCCACA
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TGAAATAGTTG TGTGGCGARTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA-----=-=--~-- TCCAGAACCA ATATAAAA
TGAAATAGTTG TGTGGCGARTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA-----=-=--~-- TCCAGAACCA ATATAAAA
TGAAATAGTTG TGTGGCGARTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA----=-=-=--~-- TCCAGAACCA ATATAAAA
TGAAATAGTTG TGTGGCGARTGGCACGAAGTTAGCAGCACCA-----=-=--~-- TCCAGAACCA ATATAAAA
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