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A TGT T AA T AA - - - - AACACA T AA T AAGA T A T CCCAACA T T AA T A T AA TGC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA TG - - - - - - - - - - C T AC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAAA T - - - TGT - - - AAA TGCA T T TGAG - - - - C - - - AGA T AA T AC T CAC T T T
- - - - - - - - - - - - - - AA TGCACCA TGAAA TGT A T T TGTGTGAA T A T CCAA T TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AA TGCACCA TGAAA TGT A T T TGTGTGAA T A T CCAA T TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - AAA TGT T CA T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T AGT T AAA T A
T C T CA T A T A T AACCGT TGCA T AA T A TGT AA T CCCCACA TGAA T AAAA T AGTGT AACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T AGA - - - - - - - ACGA T T T A T C T T T AAAAA - - - - GGT T AGT T T CAAA T TG
T C T CA T A T A T AACCGT TGCA T AA T A TGT AA T CCCCACA TGAA T AAAA T AGTGT AACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T AGA - - - - - - - ACGA T T T A T C T T T AAAAA - - - - GGT T AGT T T CAAA T TG
- - - - - - - - - - - - - - CA T C TGT T TGAAA T TGT C T CGGCC T T AA - - - - CCAC TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACCACAA T AA T - - - T CAGCAGC T T A TGT AGA - - - - AGACAAC TGC T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - CA T C TGT T TGAAA T TGT C T CGGCC T T AA - - - - CCAC TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACCACAA T AA T - - - T CAGCAGC T T A TGT AGA - - - - AGACAAC TGC T AA T T T
C T A T A T T T T TGAGC T AAACACAA T ACA T AAC T T T AGT T A T AA T A T AGCAA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGCAA - T T T A T T CAA T AACAA TGAAA T AAAACA T AAAC T AA T T C T T AAC T T
C T A T A T T T T TGAGC T AAACACAA T ACA T AAC T T T AGT T A T AA T A T AGCAA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGCAA - T T T A T T CAA T AACAA TGAAA T AAAACA T AAAC T AA T T C T T AAC T T
C T A T A T T T T TGAGC T AAACACAA T ACA T AAC T T T AGT T A T AA T A T AGCAA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGCAA - T T T A T T CAA T AACAA TGAAA T AAAACA T AAAC T AA T T C T T AAC T T
C T A T A T T T T TGAGC T AAACACAA T ACA T AAC T T T AGT T A T AA T A T AGCAA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGCAA - T T T A T T CAA T AACAA TGAAA T AAAACA T AAAC T AA T T C T T AAC T T
C T A T A T T T T TGAGC T AAACACAA T ACA T AAC T T T AGT T A T AA T A T AGCAA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGCAA - T T T A T T CAA T AACAA TGAAA T AAAACA T AAAC T AA T T C T T AAC T T
A T T T T C T TGA T AG - - - - - - - - - - - T AGC TGA T - T AA T T T TG - - ACA - - - T TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T AACAC T T T T CGGGT T - - - - - - - - GTGT TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - - - - GTGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - GA T C T T T CAG - AGT T
AC T T AGT T T T AAACCA TGCAA T A T AGTGT A T T T T AGT A T CAAC T T AACC T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CG - - - - - - - - - T T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT T T C TGGT T AACGGACGGTGGGCGGT A T CAGGGT A - - - - CGCA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAGGGT - - - - - - - - AA T ACCA T - - - - - - - - - - - - - - GGACAC T ACACGGTGG
A T T AC T T T T AA T AAACAA T T T AA T T AA TGA T T CGAA T C T T AA T ACGGC T C TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - T C T T AA T AA - - - - - ACA T A T T AAA T A T T T T
A T T AC T T T T AA T AAACAA T T T AA T T AA TGA T T CGAA T C T T AA T ACGGC T C TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - T C T T AA T AA - - - - - ACA T A T T AAA T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - AGCACA T AA T A TGT CAC TGCGAGGT T AGT ACAGT AC TGTGACGGCA T CGT AGGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGT ACG - - - - - - - - GTGCAGA - - - - - - - - - - - - - - AGGGGA T AAACGGCC T
- - - - - - - - - - - - - - AGCACA T AA T A TGT CAC TGCGAGGT T AGT ACAGT AC TGTGACGGCA T CGT AGGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGT ACG - - - - - - - - GTGCAGA - - - - - - - - - - - - - - AGGGGA T AAACGGCC T
T T T T AAC T AA TGGCGC TGCGT CGAGAA T T A T A T ACA T C - - - - - - - - CAGT TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACAGT A - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT ACGAG - - - - A T A T A T A T AAGT A T A T
T T T T AAC T AA TGGCGC TGCGT CGAGAA T T A T A T ACA T C - - - - - - - - CAGT TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACAGT A - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT ACGAG - - - - A T A T A T A T AAGT A T A T
CGT T T T AAGCGAAA TGCGT TGAA T AAGT T AAGA T T A T - T T A T T A T AC T TGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AAACAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGT T T T T AGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AAACAGAACA T T T CAC T TG - - - CGT - - - T CGT T AA T CCAAGCCA - - - - - GAAAA T T C T A T AAC T T
T A TGT TGT T TGGACCACACA TGGT C TGCAA TGCCAGAC T TG - - GTGC T C T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - - - - C T C T CCAA T T CACAAG - - AGACGA TGT T T T AG - GT T T
T A TGT TGT T TGGACCACACA TGGT C TGCAA TGCCAGAC T TG - - GTGC T C T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - - - - C T C T CCAA T T CACAAG - - AGACGA TGT T T T AG - GT T T
T T AGGT T T T AGGGTGGT A TGGCA T AAAA T T T T T TGT AC - - - - - - - - AAAC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT C - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - AAA T A TGGAAAGGCCC
T C T - - - - T AACAACAA T ACAAGAACGGCA T TGGCAGG - T TG - - A T A - - - GTGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGGG - - - - T A T T T AGC T T C T AAA T AAAAAAA - AAA - GAAAA T T T AA - A T A T
T C T - - - - T AACAACAA T ACAAGAACGGCA T TGGCAGG - T TG - - A T A - - - GTGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGGG - - - - T A T T T AGC T T C T AAA T AAAAAAA - AAA - GAAAA T T T AA - A T A T
- - - - - - - - - - - - - - AACA T AA TGCAAAAA T TGCAGGCC - - - - - - - - AGGT TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T TGT T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAGGT T - - - - - - - - C TGCAAA T T T T AGAAG - GAAAAAA TGT CGT CGAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - AACA T AA TGCAAAAA T TGCAGGCC - - - - - - - - AGGT TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T TGT T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAGGT T - - - - - - - - C TGCAAA T T T T AGAAG - GAAAAAA TGT CGT CGAA T AA
T T A T CC T A T AAAGGAGGAAAAAA TGAAAAA T CCCGAA - - - - - - - - - A T T T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAAAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T T T A - - - - - - - - T T A T T T AA T T A TGAAAG - AAAAGACGA T T C TGA T T T T
GGT T T TGT C TGAGTGA T AC T CAGT CCGACAGT CC TGCAC TGA - ACCC T A T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAC T A T - - - T AC - - - GT A T T CC - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA T T TGT AGT T C
GGT T T TGT C TGAGTGA T AC T CAGT CCGACAGT CC TGCAC TGA - ACCC T A T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAC T A T - - - T AC - - - GT A T T CC - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA T T TGT AGT T C
C T A T CCCCGACCGA - - - - - - - - - CCAGC T A T TGT AAAC T CGACACAC T T C TGTGACGGCA T CGT ACGC - AAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT - - - AA T - - - AAGGCAAA T T AAAGA - - C - - - A T T TGA T A T CCACAA T
T T A T T T C T T CGAAAA T TGCC T CAAA T AC TGT T T CAGCGT TG - - - T AC T C T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAC T C - - - T T A T - - - T T AC T CA T T T AAAAAAA - CAAGGGT AA T T ACCCCCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T AA T ACGT A TGACGAACC T T T ACCA - GCGGT T AA T CAGAACA T T T CAA T A T - T T CA T - - - - - - - - - - T T T ACAGGA - - - - - AGC T AAAA T CGGGT T A
T T A T T T C T T CGAAAA T TGCC T CAAA T AC TGT T T CAGCGT TG - - - T AC T C T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAC T C - - - T T A T - - - T T AC T CA T T T AAAAAAA - CAAGGGT AA T T ACCCCCA T
C T T C TGT T T ACGC T T ACAC T T T T T CAGACACCC T AA - - T CAA T A T A - - - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAACC - - - - TGT T - CC TGCA TGT AAAAGAAAA - AA - - - - - - - - - - - - AA T T T
GT T T T TGT C TGCGAGAGA T T T CGAAGT A TGT T T T AA T T T TGA - - - - C T CC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T A T CA - - - - -
T T T T T T CCAAAAGT T AGACGA T AAGT AGT T T C T - - - - - - - - - - - - - A T AC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGT T T AA T CAGAACA T T T CAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T C T AACA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A - - - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA T A T T - T T TGT T T AACAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AC
T T T T T T CCAAAAGT T AGACGA T AAGT AGT T T C T - - - - - - - - - - - - - A T AC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGT T T AA T CAGAACA T T T CAA T AC - T T T AGC T - T TGT T T T T T T ACAGAA - - AAAAGA T ACACA - - - A T T C
T T T C T AACA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A - - - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA T A T T - T T TGT T T AACAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T C - - - - - - CAAA T T T - AAA T ACA T T T A - - - - - A - AAAGAGTGT TGCA T AA - - -
GT T T T T T TGA T T A T A T AA T T A TGCA T AA T A T T T CAGT C T T AG - - - - AGT A TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C T T CAGGTGCA T T T AACAA T T T TGA T T A T CCCCAGA T T A T - - - - GGT T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T T T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AC TGCGT A T AACGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGGT T - - - - - - - - - T TGGT AA - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T C T T CGAA T T C
T C T T T C T A T AGT AAAA T A T AAGGCA T AAAA T CA TGAGGT TG - - - T A - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CC T T C T TGC TGC TGGACGGGGCC T AC T T TGT T T AGGT T AGCA T AGT AC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T C T TGCAGT AA T AAA T T A T A T AAGA T T C T TGCC - - - - - GT A T CGGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T CG - - - - - - - T CC T AC T CC T TGGGT TGA - - - - - AAA TGACGAAC - - - - -
A T A T T T C T TGCAGT AA T AAA T T A T A T AAGA T T C T TGCC - - - - - GT A T CGGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T CG - - - - - - - T CC T AC T CC T TGGGT TGA - - - - - AAA TGACGAAC - - - - -
T T C T T CAGGTGCA T T T AACAA T T T TGA T T A T CCCCAGA T T A T - - - - GGT T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T T T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AC TGCGT A T AACGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGGT T - - - - - - - - - T TGGT AA - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T C T T CGAA T T C
C T CC T T C T TGC TGC TGGACGGGGCC T AC T T TGT T T AGGT T AGCA T AGT AC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAGT AC - T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT TGT T A T T A - - - - -
GT C T T T C T CCAAAAGTGT CCGCA TGAACAAAGT T AGT T T TGAC T T AC T T T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CACC T T - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT A T A T T AAAA T T T
T C TGT CCC TGAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAGT T T - C - - - A TGT A T TGT ACAA T T C
T C TGT CCC TGAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAGT T T - C - - - A TGT A T TGT ACAA T T C
GT T TGT CCCAGAAAACAACGACGCAACA TGT - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T A - - - T T A T T T - GTGT C T - T T T A TGGGC - - AAGGGA TGCC T ACGTGTGC
GT T TGT CCCAGAAAACAACGACGCAACA TGT - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T A - - - T T A T T T - GTGT C T - T T T A TGGGC - - AAGGGA TGCC T ACGTGTGC
- - - - - - - - - - - - - - AA T T TGGCA T AAAGT T T T CAAGAG - - - - - - - - GGGGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCGA T T T T CAA T T C
- - - - - - - - - - - - - - AA T T TGGCA T AAAGT T T T CAAGAG - - - - - - - - GGGGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCGA T T T T CAA T T C
A TGT T AA T AA - - - - AACACA T AA T AAGA T A T CCCAACA T T AA T A T AA TGC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA TG - - - - - - - - - - C T AC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T
T T T T AC T T TGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - AA TGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAGGCA T A T AC T T - T AA T T T A T T T A T A T T AA - AAAAAA TGT CA T A T AA T CA
- - - - T C T CGGGTGA TGGAGGACGGAAACCA T T T T - - - - - - - - - - - - AGCC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA - - - - - CAA T T T - T T AC T CC T T T ACGTGAG - CAGAGGTGA TGT CG - GTGC
- - - - T C T CGGGTGA TGGAGGACGGAAACCA T T T T - - - - - - - - - - - - AGCC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA - - - - - CAA T T T - T T AC T CC T T T ACGTGAG - CAGAGGTGA TGT CG - GTGC
GTGT C T T T AACGGACCGACCCCC TGGAGT A T T T AGGGT - - - - - - - - C TGC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAC TGCC T T TGCGT ACAGT T T C T TGA T CGGT A - - - - AGA T T C T C T A T AAAGT
T T T T AC T T TGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - AA TGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAGGCA T A T AC T T - T AA T T T A T T T A T A T T AA - AAAAAA TGT CA T A T AA T CA
T T A TGT T C TGTGGCAAAA TGAAA T AAA T CA T C T C TGCC T AAA T T T AGAGT TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAAA TGAAA T AAA T CA T C T C TGCC T AAA T T T AGAGT TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAGAGT - - A T AC - - - CCGT T ACCACGTGGGAA - - - - AA T CGCCGCC T A T CGC
T A T T C T C T T T A T A T A TGACGAAA T A T T ACA T T C T AAGT C T CA - - - - A T AA TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GAAA T AA T T AAA T A T T T T T CAGC T - - - - - - - - AA T T TGTGACGGCA T CGT ACGC - AAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAA T T A - - - - - - - - C T T T A T A T T AGT T AAAA - - - - AAA T A T CA T AC - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GAAA T AA T T AAA T A T T T T T CAGC T - - - - - - - - AA T T TGTGACGGCA T CGT ACGC - AAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAA T T A - - - - - - - - C T T T A T A T T AGT T AAAA - - - - AAA T A T CA T AC - - - - -
C T T T T - - - GT CAAA - - - GT ACGA TGAGT T A T AAC T A TGC T AC - - - - - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGTGAGGACAAA - - - - - - - - - - - CA T T A
C T T T T - - - GT CAAA - - - GT ACGA TGAGT T A T AAC T A TGC T AC - - - - - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGTGAGGACAAA - - - - - - - - - - - CA T T A
T T TGT TGT TGT TGCAA T A T T AAACAAACA T TGT TGAGT C T A - T A T AAAGGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T C T ACCACGCGGT T AA T CAGAACAA T T CAAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AAGCAAA - - - - A T A TGA T A T CC - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA - - - - - - T AA T T AA T ACA T A T AAA TGCAAA - AAAAAA TGGGT TGT AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA - - - - - - T AA T T AA T ACA T A T AAA TGCAAA - AAAAAA TGGGT TGT AA T T T
T T TGT TGT TGT TGCAA T A T T AAACAAACA T TGT TGAGT C T A - T A T AAAGGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T C T ACCACGCGGT T AA T CAGAACAA T T CAAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AAGCAAA - - - - A T A TGA T A T CC - - - - -
A T C T CGT TGTGAAAAA TGA TGTGCAAAAAA T C T CGGA T C T A - - - - - AAAC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA TGCAA - T - - - GGACA T CC TGT C T T T A
A T C T CGT TGTGAAAAA TGA TGTGCAAAAAA T C T CGGA T C T A - - - - - AAAC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA TGCAA - T - - - GGACA T CC TGT C T T T A
C T T T CC T CGA T AA TGCGACGA T AACAGC T A T T CAAAAGCCGA T T T AACCGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAACCG - A T TGT T T - CAACGT CA T C T T T T CAA T AAC - - - - - - - - - - - AA T CA
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 size: 6343bp; fragments: 354; full length: 8 (>=5708.7bp)
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 size: 6644bp; fragments: 353; full length: 4 (>=5979.6bp)
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TE: ltr_1_family_406
 size: 361bp; fragments: 143; full length: 126 (>=324.9bp)
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