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GT AA TGA T T T T C T CAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - T CC T CACAGT T AC T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGT C T CCCCC T T T T A T AC T AAA - - - - - - - - - - AGCC T CAAAA T T A TGC T ACA T AA T A T AGAC - A T AA
- - - T T AAA T A TGTGAAAAAA - T T AA T AA T T A T - - - AAAA T T AA T T ACC T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACC - - A T AAAAAACA T AAC T T TGA TGTGT AAC T T T T T T TGGGGAAA - GCC T
AAA T AGAACA T T T AAAAAA T A TGTGTGT CAA T CAAA T AAA T A T T A T A T AC TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T ACA - AA T A T ACC T AC T AAGGAAAAA T AA T AA T A T A T T T A T T AAGAA T C
AGAC T AAA T ACC TGGAAAA TGT AA T T A T T A - - - - AGAAA T T CA T T T ACAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T AACAAA T T A T CGT T T A T T C T T A - - - T CAA
- - - - - AAGCA T ACAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T A T T AA T T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T AG - - AAGAAA T TGAGAAA T TGACAGT T A T T TGGCCA T CACA - - T A T CA
AA T T T AGT CC T T T AAA T TGT A - AGACGA - - - - - - AGACGCAACACAA T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCC - AAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCCA T T T A T AA T A T T TGT T AAGT T T AAAAACAAA T AAAAACCAGAC T C T CAAA - - - A T T C
AACGGAAGT A T A T CAAA T T T C T AAGT AA - - - - - - AAAAA T ACGCAAGT A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A T TG - - - - - - - - - AGTGGT A T CGT AA T A TGGT AC T A T A T T A - - - T A TG
CAACAGT T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T AGA T A - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGA TGT T T T AC - - - - - - - - - - - - - -
AA T ACAA T CC T C T A T A T T T T A T AAA TGT - - T T AACAAAA T ACA T T TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T AGAA T AGAGGTGAAAGT T CAAAC TGT CGAAAC T T T CGTGAA - C T T T
- - - T T T A T T T T A T AAAA T AGA - - - - - - - - - - - - - CAC T T A T AC T T T TGT C TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A TGT CA - - - - - - - - - - AA T AA TGAA T AGT ACC T A T AA T AA T TGT CA - A T T A
AAC T AAAA T A T ACAAAGT AAA - AGGT AA T AC T T - GGAAAA T A T C T A T A T T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T A T T ACGT T ACA T T CCA T A T T AAGAAC TGACCGT A T A T A T A T T - - - A TGT
AAGGGGTGT AAA T AAAA TGT A T AA T CA T - - A T AAAAACAA TGCA T AA T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCCA T T T A T AA T A T A - GT T AGGT A T ACACAAGAAAAA T AA T T T AGA T AAAACC - - - GT AA
AAGT T AA T TGT ACACAA T T T - T ACACGT - - - T CAAGGCCA T A T T A T A T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A - - - - - - - - - - - - AAAAA T AAAGACCAAC T T T AA T T - - - - - - - - T T T A
- - - - - GAACGCGT T AAACA - - - - - - - - - CAACAACA T CA T A T C T T AAA TGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCCA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA TGT A T CAGT T C T TGAAAAA TGCCA
CAAGGAA TGACC T AAAAAGAAAGAGT A T - - - - - - AGGT A T T TGGAAC T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T AAA - AACAGGCCCAAAGT CA T CAAAGAGT CACAC TGAACAA - - - GC T T
- - - - - AA T T A T A T CAAAAAC - - - - - - - - T C T T - - - - - - - - - AA T ACGAAA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T T CAAA - - GGTGAA T T T ACACA T ACAGT T CGA T CAAA T AA T CGACAA - A T A T
C T AACA T T TGT T T AAAACA - - - - - - - - - T AA T - - T A T A T AACA T T A T A T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - A T AAAAAAGT T A TGA - - - - - - - - - - - - AA
AAGT T AAAAGT AAAGGC T AA - - GAGT A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T A T - T AGT AAAAC T AGCGA T AAAAAAACAC TGCA T T A - - - - - AA TGT T T
- - - C T AA T AA T ACCAGA T AA - - GAA T A T T T A T - - - - - - - - - A T T AAACAA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAC - - - - AGACGA T T T - - - - - - AGAAAA T AACAGAAC T - - - - - - T A - - - - -
AACCAGACAGT A T AAAA T T T A T T AA T A T - - A TGAAAAA T AACC T A T AAAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAAAGACAAAAAAGA T AAAAA T AAAAAACA T C T A TGC T CAC T T TGA - A T T T
AA T TGAAGT A T T TGAAG - - - - - - AA T A T T AA T AAA T A T A T A T A T A T A T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA - - - - - - - - - AA T T AAGGC T CCCCCA T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T CC T T CAAA T AC T AA T - T AG
T AA T ACA T T T T ACAAAACGT - - - - - - - - - - - - - - GGC T T T T TGT A T C T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T AGA - AGAAAGCGCGACGGT AAA T A T T TGC TGTGCCGT T CCA - - - GCCC
GAA T AGGA T A TGCAAAA T T A T T AAA T A T - - - - - - T AACAAA TGT T A T AAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A - - - - - - AAAAGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAACCGGT CA T T T A T A T T A T - GAAA T ACAAA T AA - - - - AAAGAAAGT A T - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A T A T A - - - - - - - - AGA T AGAGAAGAACA T T A T C T T ACGA T AAA T - - - A
T AGGTGAGAA T C T CAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - CAAAAA T T A T T T CAAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACAAGA T - GT AGGT A T CGA T A T AGAAA T CCA T T T T AA - - - - - - - - - - GT CA
GAA T AAAGT A T AAAAA T T AC - - - - - - - - - - - - - - AAGT AA T T T T T A T TGT A T T A TGGA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T A T T A T A T AA T - - - - - - - - - - - GT AAGT ACAGACCAAC T A T AGT AAGT A T - - - AC T A
- - - - - GAGCA T AGGAA T T T T C - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T T T T A T TGA T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A - - - - - - GAAAGA T T T AAGAAAA T ACAGCAGAAA T A T T AACAAAAA - T C T A
A T A T T AA T AA T A T TGGT T AAA - - - - - - - - - - - - - T AA T A T T T A T T C T T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T A T - - AACAAA T T AAAAC T TGGAAAA T AAGT TGGT T A T AA T A - - - T T T A
GGT C T T A TGGT ACGT AA T AA - T AAA T A T T AA T A T T ACA T C T AGT ACA T AC TGT AAGA T T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T T - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCCA T T T A T AAC T CA T AGAAAA T T T - - - - - - - AAAAC T TGC T T T A T AAC - - - - AA - - T CA
T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - AA T A T T AA T AAA T A T A T A T A T A T A T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T AA T T - - A T A T A T A - A TGTGAAGT CAAA T AACAAA T AAAGAGAA T TGT AA
GT ACCGT CCGTGT AAC T CC T - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAC T T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACAAGGT A - - - - - - - - AGAGT TGGAAAAGCA T CA T A T - - - - - - - T ACACCG
AAGA T A T A T A T A T A T A T A T AA T AAA T A T T AA T AA T A T A T A T A T C T A T C T A TGT AAGAC T T A T T T AAA T A T AGCGCC - AAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T A - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T AAAAGGG - - - GCC T
AAA T AAA T T T T A T T AAAAA T A - - - - - - - - - - - - - C T AAAA T TGT T AGT A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A T - - AAAAAACA - A T T CAAA T T CAAAAA T TGT A T CAGT CAA - - - A T T C
AAAC TGAA T TGACAGGT TGT A T AAA T A T - - - - - - CGAGT A T AGT T T A T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - T AGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAC TG - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT TGA TGCCGT TGAAGGG - - - AAAA
- - - - - AAGT T T T T A T AA T T AA T AAA T A T - - - - - - A T AAAAGTGGA T A T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AA T T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A
T CGC TGAGAA T C T T AAAAAGT AAAA TGT T AC T AGAA T TGT T T C T T AC T T C TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T T CA - - - - - - - - - - A T AA T T A TGCA T A T A T T T T T T CC T T T T C - - - A TGT
AAACAAGGT ACACAAACAAAA - - - - - - - - - - - - - A T ACAAAACA T T A T AC TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T ACA - AGT CAGT C T A T T T A T AAA TGT T T ACAA TGT CAA - - - - - - - ACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAGTGT T AC T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T A T - - - - - - - - - - - A T AGT T AAAA T A T T AC T T T AGGGT C T A T - - - - - - -
- - - - - AAA T A T T ACAAA T ACA - C T A T A T - - - - - - T T ACA T AGGT A T A T AC TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T ACA - GA T AAA T A T AA T CA T ACAGGGGTGT T CAACA T T C T AC - - - GCCA
GT AA T A T CCA T T T AAAA T AAACAGACA T - - - - - - CCGAGAGA TGACAA TGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAA TGAGGA T TGGT A T AAAC T TGT AA T CCAA T CACAGCACCCAG - - - GTGG
T A T A T T AGCGT A TGT AGTGA - - AA T T A T - - - - - - - - - AAAC TGT A T A T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T - - A T - GT A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - TGT A
AGA T T T C T TGT ACAAAAGGGA - - - - - - - - - - - - - AA T TGT T AC T T T T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AACAGT T AGT AA T T T CAAGGT TGAGT T T TGA T C T T A T T AGT T T T AA - GTGA
- - - - - AA T T A T AAGAGA T A - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAAAAA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - -
T AAC T TGGAGCA T AAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - AAAGT T T TGT T T C T T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T T AACAA T TGA T T T AAAAGT AAAGC T T CA T T AGAGCAACA T AAA - T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCCAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T A - - - - - - -
AAACAGAAAGCAGAAA T CAAA - AAAAA T - - - - - - AA T AAA T CAAAAAGA T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CCC T T - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T - - - TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T A - - - - - - - - - - A T AAA T CAA T AA T CAA T AAA T CAA T AAA - - - T CAA
AGT T T T T T TGT T AAAACAAAA - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T A TGAAA T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T A TGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA - - A T T AAA T ACAAAAA TGCAAGGT T CCAGT AACCAACAA - - - - - - -
GAACC T AAAA TGT AA TGTGAG - - AA T AA - - - - - - A T CAAAA T A T T TGA T T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAAAGA T T T T AAA TGT A - - T A T AAAAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGG - - - - - - - - - - - AAGTGCGT C T AGC T AC TG - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T AC - - - - - - - - - - - TGA T A T T AGT AGT T A T CGGAAAA TGGGA - - T T T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T AAA T A T T AAA T A T AGAAAAACAAAAC T T T T A TGT C T T C T TGAA T AGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGA T ACAAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T ACA T AA T AAACGCGT AAA T A T AA T T T TGT T T AA T C T T T T T T - - T A T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A - - - - - T AGT AAA T T T - - - GGT AAAGGT T T A T T ACAC T - - - - - - AA - - T T A
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