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CAC T T T - A T T CGC T T CGT TGT CCAGT - - AAGA T AAGC 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 T T A T AGAGC - - - - - - GG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 AA T AAAA T T CGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGAAA
CGT A T T - A T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCCAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGA T AAAAA T T T - T C T AAAGAAC - - - - - - TG
GA T T T T - - - - - - CAA T A T TGGA T C T TGA - - - - - - - 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 AA T AAGGAAGC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGTGT AGAAA TGT A T AA T CA T TGA T T A - AC T A T AAAACAA 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 AAAC T A T T T T AGA T CAAA T AAAAA T T T - - - - - - - - - - - CAA T AAAG
AA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CAA 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 - - - 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 AAA T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAAA - - CAA T AAA T
AGT T T T T AGA TGGAAGGAGA T T T C T T A - TGAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A T T T AA T A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T C T T T
GGT A TG - A T T T AGGA T C T T A T T T A T - - - - - - A T - - GAAAA 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 AAAC TGAC T T AAA TGAAA T AGAA TGC T T T T T T ACGA - - T T A T TGAG
GA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T - - - - AA T AAA 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 T AAAAAA - - T A T AAAAG
AACA T T T AC TGAAGAAGA T ACA T T T T AAAAA T T AC T T T T C 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 CAAAAGT AGTGAA T T T ACCAGG - - - - - - - - - ACA T ACAAAAA T AA T AAA T
A T T A T A - CCCCACCA TGT T ACA TGT T AGAGT A T A T A 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 CCCCC T T T T A T AAA TGT A T CAGT T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAGAGT
AGTGCC - AGTGC T T CGT T TGT CC T T AAA - - - - - - - GGCCA 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 AAAAAA T AAAGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AA T
AGTGT T - AACCAGGGTGT TGT A T C - - - - - - - - - AAGGT 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 AAGAAC T C - - - - - - AGAGGACCACAAC T T A T T CAAAAA - C T A TGAACG
A - - - - - - AA T ACCAAAGT TGT A T T T T C - A - - A T - AACGA 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 AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 T T AGT A T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGA T A
AA T C T C - AAA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA 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 ACAAGT AAAA T A T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGA - - GA T CGA T A
AGT A T CCC T AAGTGAAACCA T T T T T C - - - - - - - - - A 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 T ACGAA T T AA T A T A T AA - - - - - - - - - A T T A T AAA T ACAAGA T A T A
T A T A T T TGT AGTGAA T AAAAGT T A T T - - - - - - - - - GGAAAC 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 AGAGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T A T T
AACC T T - ACA T T T T AGT T A T AC T AC T - - GAAA TGCAAAA 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 T AA T AGA T A T A TGT A T AAA - - - AACA T T T - - - - - - - - - GCGCC T A T A T
CA TGT T - AA T T T T ACAGA TGT T T T A T - - - - - A T AGAGT T T 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 AA T AGAAAAA T T A T AAG - - - - - - T T AAAA - - - T C T T AAAAA - - ACACAAA T
CACA T C - AC T TGT C TGA T A T A T T C T TGGACAC T AACC T TGGC T CCCCAAGTGT 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 ACAAGT AGT T A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGAGT
A T T A TGT T A TGGTGT TGT T AGT TGT T A - AAAAGAAGT AA T T - - T T T A T TGT A 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 A - A T AAAGT AAGT ACA T AAGAAAGGAGT T AA T T T - - AAAG - - - - - - - - -
TGCC T T CAACAA T T T T T T AA T T TGT AAAAAAAAAA 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 ACAAA T AA T A T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T T A T T
AGCA T C - AA TGA T AGT A - - - - - - - - - - - AAGA T AAAC 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 C T T AA T AA T AA T AACA T AA T AAAAA T T T A T T T AAAAAAC - - - - CAAA
GA T A TGT AGA T A T T T T AACA T T T A T T - - - - AA TGAAACAAA 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 T AAGAAAGA T C T T AA T A T AAAA - - - - - - - - - C T C TGAAAA - - T AA T AAGA
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 AAA T AAA T AA 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 CA T A T ACC T CA T A T AAAA - - - - - - - - - A T C T AA TGG - - AAAAAAGA
AAA T T T - AAA T A T AACAAAAAC T A T A - - - - - - - AA - - - - - ACA 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 - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGCAGA
AA TGT 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 T AAGACAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAGTG - T T A T AAA T
GACA T C - A T AACGAAA T A T A T C T T C - - - - - - ACAAAAA 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 AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAAAA - - - - - - AAAA
AA TGGT CAGAGGT T CAAA T A T C T TGT - - A T AA T A T 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACCAAC T T AGAA T AA T AAGAAAA
AA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA 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 AA T CAAA T A TGAGTGAAG - - - - - - - - - T T T T AAGAC - - CAA TGT CA
GACA T C - AA T AC T AA TGGCGT CC - - - - - - - - A T - - - - - - - - TGT 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 AA T A T AA T AAAGGT A T A T T T AACAAACCCGGGGTG
A - - - - - - AA T AA TGGAAC TGT T T T CCA - AAAAC - 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 AAC TGT T AACAAA T T A T T T A - - - AAAGAA T T T T TGT CAAAAA T TGT T T T CA
T A T A T A - A T A T A T A T A T A T A T A T A - T - - - - AA 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 TG - - - - - - - - - T AAAAA T T AAGGC T CCCCC - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAAAA - - T T CAAA T A
AA T A T A - T T T TGT AC T T T T A T T CGT C - - - - - - - - - - - - AACAGT 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 AGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A TGTG - ACACA T CAAAAAAACC T C - - - - - - - - - - GAGT 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 TGGAGGAAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - GT TGAGCAAAC T A TGAAC T
AA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGT ACAAGAGT T AGA TGAAA - - - - - - - - - T T A T A - - - - - - GAAAAGA 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A - - GAAC T A T CCAAA
AA T T T T - A T T T 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 AGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA - - CACAGAAA
A T TGT A - AGCAA T CCA T CCA T T T AC T - - - - - GAAGAA 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T CC - AAAGAGAACGT CA T T T TGT AAAA TGT AAAAGT 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 A T AA TGGAACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T A T T A
- - - - - - - - - C TGT AA T A T TGGT T T - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - T T 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 TGGAC T AA T A T T T A T AAAA T AAACA T - - A T T ACCAAA - - - - - - A T A T
AA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - GACGCAACACAA 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 A T T C T T T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - A T T T ACAAA - - AACCAGAC
AA T A 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 ACGAAAAGGGTGA T A T AAAG - - - - - - - - - AC T T AAA T AA T T TGACAGA
T A 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 AAAC T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - ACGT CAAAA - - T TGAAA T T
GA TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A 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 C T T AAAC
CC TGT C - AA T TGGAAAA T T AGT T C T - - - - AAACGA - - - - - - - - - T CGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 T AACAAAAA - - - - - AGAA - AGAGGT T - AC T T C TGAC - - - - - - T CGT
GT T A T T - A T T T ACGT T T CGA T C T T T T - - - - - C T AAACA 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 AGT AC T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAAAA T
AA TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T 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 TGT AAGAGAGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - GT T T A - - - - - - T ACAAAAC
AA T A T T - ACAAA T ACA - AGAAC TGT T - - - - - AAAA 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 AC T T AC T T TGC T A T ACAAA T - AAAAA T T T A T T T T AAAGAC - - T T AAA T
AA T C T T - AAAAGGT AAA T TGAC T T T T AAAAAGT AAA 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 - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T A TGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAA TGCAAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T AA
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