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T AGA T C T AC T AA T AGGGCA T T AC T ACAGT CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGTGGTGGT CAACAGC T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - AGAAACGGC TGAACA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGA T C T AC T AA T AGGGCA T T AC T ACAGT CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGTGGTGGT CAACAGC T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - AGAAACGGC TGAACA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCA T CGGTGGT CAACA T AGAAC T ACAACA T TGG - T AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACACAA T AA T A T T T
T AGA - - CACCAAGTGGA T AC - GT T A T TGT T T T TGCAAA - - - - - - T T T AA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGTGGTGGT CAACAGTGGA T CACA - - - T TGGT C T ACA T T AACGGT T CAACA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGA - - CACCAAGTGGA T AC - GT T A T TGT T T T TGCAAA - - - - - - T T T AA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGTGGTGGT CAACAGTGGA T CACA - - - T TGGT C T ACA T T AACGGT T CAACA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCA T CGGTGGT CAACA T AGAAC T ACAACA T TGG - T AACAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAACCACAACACAA T AA T A T T T
GAAAC T TGT AA T AAAA T T A T AAC T ACAA T TGGCA T AAAACAA - - AAA TGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT T T AA T AAAAAAAC T A TGAAAAACAGAA T CA T AA TGAA T T TGGGTGT
T AACAA TGGACC T A T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCA T CGGTGGT CAACC T AGAAC - - - - - - - A T ACA T CAAAC T T A T CA T T AGAAGCAG - AGAAAA T AAAAGA TGAA TGT T T
TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCA T T C T AAAGC T - - - T CGTGC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T T TGA T CACAACA T TGGT AACAGCGGTGGT CAACA T AGAACCACAAC - GTGC T - - - - - - - - - - - GT T TGA T T AA T TGACCAA T A - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAAA T T ACAAAGGC T T AAC - - - C T C TGC TGT AAA - - - - - - GA T T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T A T TGT ACAAAGT T T CCA T - - - CA T T T T TGGAAA T T T CA TGCGGA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAA T CACAACAGGGGT CCCAA TGGT C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC - A TGAAAAAGAGCC T CAAAGT TGAAAGAAACAAAAA - - - - - - - - - -
- - - - AACC T AA T AAA T T AA T T A T - - - T T C T T T TGCCAACAGA T TGT AAA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCA T AACA T TGGT AACAGCGGTGGGT AACA T - - - - - - - - - - - - AAA T AGT A T A TGAAAA T A TGAGGGAA T AAA T AGGT A T A T TGAA T A T A T A T
- - - - AAAAA T AGA TGT T T T T T A T T A - T AC T T AAA T AAACGT A - - T ACAAGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAACCACAACA T TGG - TGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACACACGTGT T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAA T CACAACA T TGGTGGCAGTGGTGGT CAACAGTGGA T CACA - - - AAA TGA T AAA T AAA T AC T T T AAA T T A T A T A T T T T T A T AAAAC T T AC T T T T
AA T AAAGAC T A - - - - - - - - - - - - - A - T CAGAGC T AAAAA T AA - - GT C TGGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T TGAACCACAACAC TGGT ACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC - TGAAA T AGGCAC T T AAAAA T AAAAAA T AA T AA TGCAACCA T A T A T
TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCA T T C T AAAGC T - - - T CGTGC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T T TGA T CACAACA T TGGT AACAGCGGTGGT CAACA T AGAACCACAAC - GTGC T - - - - - - - - - - - GT T TGA T T AA T TGACCAA T A - - - - - - - - - - - - - -
A T AGAA T AGAA T TGT T T T A TGGT T T - T CACCC T AAAAAGAAA - - ACC T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAA T CACAACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T - T TGCC TGCA T A T T TGT AAGT A T AC T T T T A T C T CGT A - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACA T TGG - TGGCAGTGGTGGT CCACAACAA - - - - - - - - - - - - - ACCCAAA T T T
AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAAAAA T T A T AGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T TGAA T AAA TGT T AAAA T T T A TGAAGCAA T AAA T AA T T CAA T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T T AGT A T CAAGT T T T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T ACAAGCCAA T AC T CGCCAACAAGAACC T AAAAAAA - C T AA T A T A T
- - - - AAAAA T AGA TGT T T T T T A T T A - T AC T T AAA T AAACGT A - - T ACAAGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAACCACAACA T TGG - TGGCAGCGGTGGT T CGT AACA T AGAA T CACAACACACGTGT T T T T
CAGAA T T T CAA T AAA T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACA T TGGT TGGCAGTGGTGGT CCACAACAAAAAA T T A T ACACCACACC T A T T T
CAGAA T T T CAA T AAA T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACA T TGGT TGGCAGTGGTGGT CCACAACAAAAAA T T A T ACACCACACC T A T T T
GAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T A T AGCAAA - - - - - - GAC T T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T - GT ACGGCAAAAA T T T AAA T AGTGAA T CAACCAAAG - - - - - - AC T T
CCGACGGACCACACGCGT A T CA T T A - T CGCGT T A T AAACGCC - - A T A T AGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACA T TGG - TGGCAGTGGTGGT CCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT A - A T C T
CCGACGGACCACACGCGT A T CA T T A - T CGCGT T A T AAACGCC - - A T A T AGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACA T TGG - TGGCAGTGGTGGT CCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT A - A T C T
T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - CGT T T T AAA - - - - - - - CACC T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T T TGA T CACAACA T TGGT AACAGCGGTGGT CAACC T AGAA - - - - - - - - ACC T TGT AAACC T AAAA T T AAAACAA T AAA T T AA T AAAGG - - - - - - - - - -
CGAAAGCCCCA T A T CACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCA T CGGTGGT CAACA TGGGA T CACAACAAGA T T A T A TGT AAAC TGT AAGT A T AGT AAAAAGACGACGT - - - - - - - - - -
T AAAA T T A T T AGA T A T A T T T - - T - - - T C T T T A - - - - AA T A T AA T T C T C TGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T C TGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T A T AAAAA T AGT AACCA TGT A TGAAAAGAAA T A TGACA T AGGT A TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACA T T A T AAA T T AAGGCCAGT T T A T CGAA T T AAA T AGCAAAA T - - - - - - - - - -
AAAAAA T A TGAAAAAGT AA TGAGT AC T CGC T C T T AAAAAA T - - - GCA TGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCA T CGGTGAACAACAGTGGA - - - - - - - - A TGTGAAAAACGAAA TGC T CAGGAGA T AAAA T AA TGT - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T TGA T CACAACA T TGGT AACAGCGGTGGT CAACC T AGAA - - - - - - - - AAA TGCCA T A T CAA T TGCCAGT AAGA T AAA T CAACC T C T CAGGT AAAGAC
T AAACA T CGC T T T AACC T A T C - - - - - TGGT CC T CCAAGAGT AA T AAAAAGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAA T CACAACAAAGA T AGT AA TGA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T T T ACAAAAACAGT T T T A T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - CGT T T T AAA - - - - - - - CACC T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T T TGA T CACAACA T TGGT AACAGCGGTGGT CAACC T AGAA - - - - - - - - ACC T TGT AAACC T AAAA T T AAAACAA T AAA T T AA T AAAGG - - - - - - - - - -
TGACAA - AC T T CCA T T T T AA T - - - - - T T C T C T T C T AACA T CAA T ACA TGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACAA TGT ACCA TGCA TGT T T T TGT AAGTGT AAGTGAGT A T AGGA TGGA T A T T T
T AAAAA T A T AAAGGGT T T AAA - - T A - T AAGT C TGT AGAAAAA - - GGT CA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACA T TGG - TGGCAGTGGTGGT CCACAACA T - - - - - - - - - - - - - A T TGA T A T T T
T AAAAA T A T AAAGGGT T T AAA - - T A - T AAGT C TGT AGAAAAA - - GGT CA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACA T TGG - TGGCAGTGGTGGT CCACAACA T - - - - - - - - - - - - - A T TGA T A T T T
T CAGAA T AGTGTGAGT ACGT TG - T A - T AGT T C T AGAAAAA T A - - A T A T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACAA T A T A T T AAACAAA T A T T T AAAAA T ACAA T T TGAAGT C - - - C TGAAA T CA
AAAGAA T AA T CCAGAAGT T TGC T - - - TGTGAAGAAGAACA T AA T - - - T T C TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGTGGTGGT CAACA - - - - - - - - - - - - - A - - - - T AAAAGCA T T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - GT
CGAAAGCCCCA T A T CACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCA T CGGTGGT CAACA TGGGA T CACAACAAGA T T A T A TGT AAAC TGT AAGT A T AGT AAAAAGACGACGT - - - - - - - - - -
TGGA TGCAGT A T T T A T T T T T T A T T AC TGGTGT T T T A - - - - - - - - T AGT C T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C TGCAACGACAGGA T CCC TGACAGT ACAGT TGTGT C TGA T CAAA T TGT
TGACAA - AC T T CCA T T T T AA T - - - - - T T C T C T T C T AACA T CAA T ACA TGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACAA TGT ACCA TGCA TGT T T T TGT AAGTGT AAGTGAGT A T AGGA TGGA T A T T T
T A T AA T T CACAC T AAGT CGTGA T - - - TGAAACAGCAAAAAAA - - T T A T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T TGCAA T AAAAAA T C T TGAAAAAA T A T T CA T T A T AGA T A T A T A T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T C T ACACACA T - - - C T ACAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAGCCGAAGGCC T AGT C T A
AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T A TGTGAACGAACGT - - - T AGT T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACAGT T TGGT AGGT AAGT T A T T T A T T T CA T AA T A T CA T AAC TGA T T T T T A T T T
AAAACA T ACGA T AA TGTGGT A - - - - - TGA TGC T T CCAAAACGA T CCAA TGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAACA T CGC T T T AACC T A T C - - - - - TGGT CC T CCAAGAGT AA T AAAAAGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAA T CACAACAAAGA T AGT AA TGA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T T T ACAAAAACAGT T T T A T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAACACAAC T AGA T T A T AA T T AC T AC T T T C TGAAACA TGAC - - - T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACAA T A T ACAAAAC T AA T T T T C TGGGGGT T AAAC T AGT - - - - - AC T T AA T - - -
CAAAAACA T TGT AAAA T - - - - A T - - - T T TGGT CGAAAAAGT - - - - - A T AC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGT AACAGCGGTGGT CAACC T AGAAC - - - - - - - A T AC - T TGGA T A TGA - - - - - - - - - - T T AAA T A T ACGCA T A - - - - - - - - - -
CACAAAAA T T T T AAAA T T A T AA T T - - T CC T T T T T T AAA T A T AA TGC T T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAAC T T AGAA T CACAACA T T A T - CAACCA T T A T A T T T T A T AC T T T - - - - - - - - - - - - - AC T TGTGT - -
AAAAAA T A TGAAAAAGT AA TGAGT AC T CGC T C T T AAAAAA T - - - GCA TGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCA T CGGTGAACAACAGTGGA - - - - - - - - A TGTGAAAAACGAAA TGC T CAGGAGA T AAAA T AA TGT - - - - - - - - - - - - -
GAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T A T AGCAAA - - - - - - GAC T T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T - GT ACGGCAAAAA T T T AAA T AGTGAA T CAACCAAAG - - - - - - AC T T
T AAAA T T A T T AGA T A T A T T T - - T - - - T C T T T A - - - - AA T A T AA T T C T C TGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T C TGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T A T AAAAA T AGT AACCA TGT A TGAAAAGAAA T A TGACA T AGGT A TGT
TGGA TGCAGT A T T T A T T T T T T A T T AC TGGTGT T T T A - - - - - - - - T AGT C T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C TGCAACGACAGGA T CCC TGACAGT ACAGT TGTGT C TGA T CAAA T TGT
CACAAAAA T T T T AAAA T T A T AA T T - - T CC T T T T T T AAA T A T AA TGC T T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAAC T T AGAA T CACAACA T T A T - CAACCA T T A T A T T T T A T AC T T T - - - - - - - - - - - - - AC T TGTGT - -
GAGAAAA T CAAAAAGT C T CAGA T - - - GGA T A T T AGAAAAA T - - - T CAGGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAA T CACAACAAGGT T A TGAACCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T TGAA T AAAAGGT T T A - - - - - - AAA T T T ACGT TGGAAC T CCA T T C
T AAAAACACAAC T AGA T T A T AA T T AC T AC T T T C TGAAACA TGAC - - - T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACAA T A T ACAAAAC T AA T T T T C TGGGGGT T AAAC T AGT - - - - - AC T T AA T - - -
AAAAAAAC T AAGAAAGT T - - - A T - - - T CA T A T A T T AAAGACAA T - - - - - - TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA TGGA T AA T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGGT CCC
T CAGAA T AGTGTGAGT ACGT TG - T A - T AGT T C T AGAAAAA T A - - A T A T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACAA T A T A T T AAACAAA T A T T T AAAAA T ACAA T T TGAAGT C - - - C TGAAA T CA
AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T A TGTGAACGAACGT - - - T AGT T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACAGT T TGGT AGGT AAGT T A T T T A T T T CA T AA T A T CA T AAC TGA T T T T T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T AGT CA T ACAGT T T T T AA T T CC T AAC T TGAAAAA T A T A T T A TGT A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGCGGTGGT CAACA T AGAA T CACAACAA T AGA T CA T CGAAAAGAA T CAA TGAA T AAAA TGGTGAGA T - - - - - - - - - T
AAAA TGT T T A - - - - GT C T A T T A T CA - C T A TGT T A T AAC - - - - - - T A T T AC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T T AC T AAGAC T T C TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A - - - - - - GAAGAAAA T C T ACAAAA T C T ACAAAA T AAAAACGGAGACCA
T AAAAA TGT CGCAA T - - - - - - AC - - - C T T TGT TGCACGCGC - - - - - - CAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACACCAC T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CG - T TGAA T C TGAA T T T T AAAAA T T AAAGAAACA T AAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAGT AGTGGT AC T T ACCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCACAACAGT CAAA T T T AAAAA T C T AAA T AGACGAAAA - CGT ACAGT T
AAAA TGT T T A - - - - GT C T A T T A T CA - C T A TGT T A T AAC - - - - - - T A T T AC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T T AC T AAGAC T T C TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A - - - - - - GAAGAAAA T C T ACAAAA T C T ACAAAA T AAAAACGGAGACCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAACAGT T C T A T AGACGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGA T AAA T TGAGGA T T T AGT A T TGAAAGC T ACAGT A T AA T AAAA T T T
T AAAAA TGT CGCAA T - - - - - - AC - - - C T T TGT TGCACGCGC - - - - - - CAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACACCAC T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CG - T TGAA T C TGAA T T T T AAAAA T T AAAGAAACA T AAA - - - - - - - - - -
GCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAA TGA T A T T AAGAA TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA T A T A T
AAAAAAAC T AAGAAAGT T - - - A T - - - T CA T A T A T T AAAGACAA T - - - - - - TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA TGGA T AA T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGGT CCC
T AAACAC T T T A T T AAAC TGT C - - T AC T T T CGC T C T CGA TGT - - - T CA T T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC TGT A - - - - - - - - - - CGT AGAACCACAACAA T AGT A TGGC T AGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T A T T A T C T T AA T AAA T TGCAAAA T AAAACCGT A T AGT - - - - A T A T T T
AAAGAA T AA T CCAGAAGT T TGC T - - - TGTGAAGAAGAACA T AA T - - - T T C TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA T TGGTGGCAGTGGTGGT CAACA - - - - - - - - - - - - - A - - - - T AAAAGCA T T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - GT
GGAAAAAGT T A T CAAA T AA T T AC - - - T ACA T AAA T ACAGGCAA T - - - AGGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAAAGGT AC T AGCGGAGGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T AAAAAAAA T A T A T TG - - - - - - - - AC T AA T CA T A T ACC TGGT T - -
T CGAAACA T T A TGAAC TGA T CA T T ACGT C T CA T ACAAACACAAA T CAAAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T AAA T AACAAA T T AACAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGAACCACAACA T TGGTGGCAGTGGTGGT CAACA T AGT AA T A - - - - - T T T TGACAAAAAAAAGC T T CACAGT AGA T A T AAACAAGGT AAAAA TGT AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGAACCACAACA T TGGTGGCA T CGGTGGT CAACA T TGAGC T A - - - - - C T A TGGGT AAA T AGTGGT T CACAGTGGGGAA TGGTGT C TGACA TGT AGCA
- - - - AA T A T T A T CGAC T T A T T A T T ACGGGT TGT T T AAA - - - - - - GCACA T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAA T CACAACAACA T T CGT AC T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T - T A T AACAGT CAGT T T AGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - T C TGT C T C T
TGAAAACGCCA T CGGCGC T T T AC T A T T A T T T T CACA TGGGT A - - T CGACGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAGACGGTGT T T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - A TGTGAAAGT AC T CCA T CGGACAAA T AAACACGA T - - - - - - - - - -
CAAAAACGC T T T CGGGC T T T T - - - - - T C T T C T T AAAAACA T C - - T CA T CA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGT TGCACAAA TGGAC - - - - - - - - AAAA TGACGCGACAGT CGCA TGC
GAGAAAA T CAAAAAGT C T CAGA T - - - GGA T A T T AGAAAAA T - - - T CAGGT TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAA T CACAACAAGGT T A TGAACCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T TGAA T AAAAGGT T T A - - - - - - AAA T T T ACGT TGGAAC T CCA T T C
AA T AAAGAC T A - - - - - - - - - - - - - A - T CAGAGC T AAAAA T AA - - GT C TGGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T TGAACCACAACAC TGGT ACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC - TGAAA T AGGCAC T T AAAAA T AAAAAA T AA T AA TGCAACCA T A T A T
T AAACAC T T T A T T AAAC TGT C - - T AC T T T CGC T C T CGA TGT - - - T CA T T T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC TGT A - - - - - - - - - - CGT AGAACCACAACAA T AGT A TGGC T AGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T A T T A T C T T AA T AAA T TGCAAAA T AAAACCGT A T AGT - - - - A T A T T T
A T AGAA T AGAA T TGT T T T A TGGT T T - T CACCC T AAAAAGAAA - - ACC T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAA T CACAACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T - T TGCC TGCA T A T T TGT AAGT A T AC T T T T A T C T CGT A - - - - - - - - -
GGAAAAAGT T A T CAAA T AA T T AC - - - T ACA T AAA T ACAGGCAA T - - - AGGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAAAGGT AC T AGCGGAGGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T AAAAAAAA T A T A T TG - - - - - - - - AC T AA T CA T A T ACC TGGT T - -
T CGAAACA T T A TGAAC TGA T CA T T ACGT C T CA T ACAAACACAAA T CAAAC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T AAA T AACAAA T T AACAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AC T CC TGA T T AAAA - - - - - - T AACAA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T TGAACCACAACAACAAGAGT AGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - GTGT AACGT T AA T TGA T AAAGT AGACCAAAAAAAAA T T T T T T AAA
- - - - T ACA T AAAAA T A T T A T T A - - - - T CCACGGGT AAGAGT - - - - - - - - - TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCGT C T C T T T T T CGC T T AAAA T AAC T A - - - - - - - - - - - - -
TGAAAACGCCA T CGGCGC T T T AC T A T T A T T T T CACA TGGGT A - - T CGACGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAGACGGTGT T T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - A TGTGAAAGT AC T CCA T CGGACAAA T AAACACGA T - - - - - - - - - -
T A T AA T T CACAC T AAGT CGTGA T - - - TGAAACAGCAAAAAAA - - T T A T A T TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T TGCAA T AAAAAA T C T TGAAAAAA T A T T CA T T A T AGA T A T A T A T CG
CAAAAACGC T T T CGGGC T T T T - - - - - T C T T C T T AAAAACA T C - - T CA T CA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGT TGCACAAA TGGAC - - - - - - - - AAAA TGACGCGACAGT CGCA TGC
AAAACA T ACGA T AA TGTGGT A - - - - - TGA TGC T T CCAAAACGA T CCAA TGTGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A TGAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAA T A T AAGAAAA T T T TGA T - - - T AA T T AGC T AAGAAGT A T T CGT AA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAA T A T ACAAAGAGT T T AAAGC T T - - - - - - - - - - - - - A T CAGGT AC T
T AAAAGGA T T C TGAAGCAA T AGT T - - T A T T T AC T TGGA - A T T A T AAGGAA TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACA - - - - - - GGAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - T AA T T A T AAAA T AC T ACACA T T AAA T T AA T T - - - - AC T CAAGT T T
CAAAAA T ACA T A T A T AC T C T AAC - - - T A T T T T T A T ACA T A T A - - T AGT AC TGT TGT AA T CA T A T A T T A T T T AA T T AA T AAC T A T AA T AA T A T AAAC T A T A - - - - - - - - - - CA T AGAACCACAACAGT ACGT T CA T A TGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA TGCGAAAC T AAAGGACGA T T ACA TGAAA T AACAAAAC - - - - - - - - - -
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 size: 5826bp; fragments: 1497; full length: 17 (>=5243.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5826 bp
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 size: 6131bp; fragments: 1497; full length: 17 (>=5517.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 928bp; fragments: 279; full length: 32 (>=835.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 928 bp
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