Sequence alignment

Section 1

mO000:
mO0O01:
mO003:
mO004.:
mO0O05:
mO006:
mO07:
mO010:
m014:
mO015b:
mO017:
mO018:
mO019:
mO021:
mO024:
mO026:
m028:
m029:
mO030:
mO031:
mO054:
mO085:
mQ092:
m150:
m198:
m213:
m232:
m244.
m354:
m360:
m363:
m396:
m412:
m413:
m421:
md424.
m427:
m428:
m430:
m434:
m435:
m441.:
m442:
m444:
m445:
m447:.
m449:
m454.
m459:
m460:
m463:
m473:
m477.
m479:
m483:
m484.
m489:

@) 1 10 20 30 40 55
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCABCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAliTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTBBTCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAABTGTGAGCGGAT
a)GAGClG CAA.T!ITCATCCGGCTCGT TAATGTGTGGAATTGTGAGCGGET
(1) GBGCTG CAATTAATCA.CCG CTEGTETABTG GlGGAlTlGTGAGCGGAT
1) G GCTGTTGACAATTAAT.ATCCG CTCGEGEAA G GTGGAATTGTGAGCGGAT
a)GAG.TGTTGACA.TTAATCATCCGGC.CGTA ABTGTGTGGBABTGTGAGCGGAR
1) lIGCTGTTGACAATTAATCA CGGCTCGTATA TGTGTGGAATTGTGABCGGAT

(1) GBGCTGTTGACAATTAAECATECGGCTCGTETAATGTGTGGAABTGTGAGCGGAT
(1) GEGCTGTTGACAA ATCATCCGATTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
@ GAGCTGTTG.CAAITIATCATCCGGCT.GTATAATGTGTGGA TEGGTGAGCGGAT
(€H) GA CTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGEATAATGTGTGGBACCGTGAGCGGET
(1) TGTTGA.A TTAAEBCABCCGGCTCGTATAATGEGTGGAGTTGTGAGCGGAT
@D G GCTGTTGACA TTAACCATCCGG TCGTATAATG GTGGAGTTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTEGACAATTAA ClTCCGGC CGTATAATGEGTGGAAETGTGEGCGGAT
(1) GAGCTGETGEBCAAT AATCATCCGGCTCGTATAﬁl-GTGTGGAA TGTGAGEGGAT
G

(1) GAGCTGTEGACAAETABTCATCCGGCTCGTATABTGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAACTAATCATCCGACECGTATAACATGEGGAATTGTGAGCGGAL
(1) GBGCTGTEBGACABTTEBATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAGTTAATCBTCCGGCTCGTBTAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGEBCAATTAAECATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGET
(1) GAGCTGTTGAC TTAA!.ATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGG T
(1) BAGCTGTTGACBATTBATCAECCGGCTCGEATAATGTGTGGABTTGTGAGCGGET
(1) GAGCTGETGACAATTAATCA CCGGCTCGTATAATG.GIGGAA TGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTETAATGTGEGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGRATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(€H) GAGCTGTTGACAATTAATC.TCCGGCTCGTATA TGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
@ GAG.TGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTAT TGEGTGGABTTGTGAGCGGET
(€H) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGC.CG TAATATGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTACAATGEGTGGAATTGTGAGCGGAT
(€H) GAGCTGTTG.CAATTAATCATCCGGCTCGT TAATGEGTGGAATTGTGAGCGGAE
(1) GAGCTGTTGACABTTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATEGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGETGACAATTABTCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(€H) GAGCTGTTGACA-TAATCATCCE.CTCGTATAATGTGTGGAAT.GTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCAGCTCGTACGATGTGTGGGATTGTGAGCGGAT
@ GAGC.GTTGACA TAATCATCCGGCTCGTEATGTGTGGA TEGTGAGCGGAT

(1) BAGCTG GA.AA TAABCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAGTTGTGABCGGAT
(1) GAGCTG GACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATG.GTGGAA TGTGAGCGGAE
(1) GAGCEGETGATBATTAATCETCCGACTCGTABABTGTGTGGAATTGTGABCGGAT

(1) GAGCTGTTGEBCABETAG TCATCCGGCT.GTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGEGCAATTAATCATCCGGCTCGTA GTGTGGAATTGEGEBGCGGAT
(€H) GIG.TGTTGAC.A:..ATCATCCGGCTCGT AT TGTGGBATEGTGAGCGGAT

(1) GEBGCTGTTGACAATEAATCACCCAGHTCGTABBATGTGTGGAATTGTGAGCGGET
(1) GAGCTGTTGACAAEBTEBATCA CCGGCTCGTATAATG.GTGGA TGEGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATABTGTGTGGAGTTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGETGEBCABTTEATCETCCGGCTRGTATAATGTGTGGAGTTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAGTTABTCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGEBGETGEGAGCGGAL
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATABEGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) BAGCTGTTGACAATTAAECATCCGGCT GTATEGTG.GGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGITGACAATTAATCATCCGGC CGTATAATGTGTGGBACEGTGEGCGGAT

(1) GAGCTGETGACHATTAABCABCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGETGACAATTAATCATCCGGCECGTATAATGTGTGGBABBGTGBGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAABTAABCATCCGGCTCGTATAABGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTATTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GBGCTGTTGACBATTAATCATCCGGCTCGTABAATGEGTGGAABBGTGAGCGGAT
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m491.:
m501:
m505:
m509:
m510:
m514.
m517:
m520:
m521:
m524.
m526:
m534:
m542:
m546:
m545:
m548:
m552:
m565:
m566:
m573:
m580:
m585:
m586:
m587:
m590:
m591:
m599:
m606:
m626:
m629:
m640:
m647:
me659:
m664:
m670:
m675:
m701:
m702:
m705:
m706:
m708:
m709:
m710:

Sequence alignment

(1) GAGCTGTTGACABTTAATCABCCGGCECATATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
) GAGCTG.TGACAATTFCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGA.TTGTG.GCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTEBATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAABTAATCEBTCCGGCTCGTATABTATGTGGAABTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTHACAATTAATCATIHCGGCTCGTATAATGTGTGGAATEGTGAGCGGAL
1) G GCTGTTGACA TTAATCATCCGGCECGTATAATGTGTGGAATEGTGAGCGGAT
) l.GClGTTGlCA TTABECATCCGGC CGT.TAATGTGTGGAA TGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTEGACAATTA TCA.CCGG TCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTA CATCCGGCTCGTATAATGTG.GG TGTGAGCGGAT
(1) GBGCEGTTG A-TAAT AICCGGCTCGTAT-TG GTGGAGTEGTGAGCGGAT
(1) GAGCEGTTGA AATTAATCATCCGGC.CGTATAATG TGGA TGTGAGCG-T
(1) GAGCTGETGACAATTAATCABCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATHCAGCTCGTEBTEATGTGTGGAATTGTGAGEGGAT
(1) GAGCEIGTTGACAABTAATCATCCGGCTRGTATAATACGEGGABETGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGEBATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
a)GAGCTGIFGACAATTAITC.TCCGGCTCGTATAATGT.TGGlATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTEGACAATTAGTCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGEATABTGTGTGGEBAETGTGAGCGGAL
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTEBATCEBECCGGCECGTETAATGEGTGGAATTGTGEBGCGGAL
(1) GAGCTG.;.ACAATT ATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGABETGTGAGCGAAT
(1) GAGCTGTEGACABETAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
a)GAGCTGTTGACA!!.AATCATCCGGlTCGTATAATGTGlGGAATTG.GAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGABTTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCEBTCCGGCTCGTATABTGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACABETAABCATCCGGCECGTETAGEGTGTGGAATTGTAAGCGGAT
(1) GARTTGTTGACAATTAATCACTICGGCTCGTATAGTACGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGETGACEBATTABECATCCGGCTCGTATAGTGTATGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCETCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAABGTGTGGAABTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAGTCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GEGCTGTEBGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTEGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTBGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCEGTTGACAATTABGTCABCCGGCTCGTATBATGTGEGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
(1) GAGCTGTTGACAATTAATCATCCGGCTCGTATAATGTGTGGAATTGTGAGCGGAT
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mOO00:
mO0O01:
mO003:
mO004.:
mO0O05:
mOO06:
mO07:
mO010:
m014:
mO015b:
mO017:
mO018:
mO019:
mO021:
mO024:
mO026:
m028:
mO029:
mO030:
mO031:
mO054:
mO085:
mO092:
m150:
m198:
m213:
m232:
m244:
m354:
m360:
m363:
m396:
m412:
m413:
m421:
m424:
m427:
m428:
m430:
m434:
m435:
m441.:
m442:
m444:
m445:
m447:
m449:
m454.
m459:
m460:
m463:
m473:
m477.
m479:
m483:
m484:
m489:

(56) 56 70 80 90 100 110
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAAGTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTRT
(56) AACBACTTCECACAGGAAACAGCACCGCTGARBAAABGCGABGCGGCECTGCEC
(56) AACBATETCACACAGGAABCAGCGCCGCTGBGBAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACABTTTCACACAGGBAACEGCGCCGRTGAGBAAAARCGBAGCGGCACTGCTCT
(56) ABCAABETCACBIAGGABACGGCATCGCTGANAABBBGCGAAGCGGCACTGCTCT
s6) FAC TCACACAGGAAACAGCGCCGCTGEGBABGAGRGABGCGGCACTACTCT
(56) ABCAACT TIFACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGABAAAGCGAAGCAGCACTGCTCE
(56) BACABTETCACACAGGABACAGCGCCACEGAGABAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACABTTTCACACAGGAAACAGCHECCGCTGAGBAAAAGCGAAGCGGCATGCTCT
(56) AACAATTTIFACACAGG AAlAGlECCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTG TC
(56) AATIAAGTECBCACAGGABACAGCGCCGCTGAGBAABAGCGABGCGGCACTGE
(56) AACAAGTECACACAGGBAACAGCGCCGCEBGAGAA GCGAAGCGGCAC GCTCT
(56) AACAATETCACACAGGBAACAGCGCCGCTGAGAABBA CGAAGC.GCAC GCTC
(56) AACBATTTCACACAGGBAACEGCGCCGCEGAGABAAAGCGEBAGCGGACTGCTC
(56) BACAATTECBCACAGGAAACAGEGCCGCTGBGAABAAGCGABGCGGCACTGCECT

(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCEGAGAA AAGCGA GCGGCBCTGCTC

(56) ABCABTTTCACACBGGAAACAGCGCCACTAAGAA A GCGGCACTGCTC

(56) AACAGTTTCACACGGGEBBETEGCGCCGFEGAGEBA A G AGCGGCACTGCTCT
(56) AACAGETTCEBCACAGGAAACAGCGCCGCTGAG AAAGCGAA.CGGCACTGC.CI
(56) AACAATETCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGBAGCGGCACTGCTC

(56) AATAABTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAABAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGGBGAACAGCGCCGCTGAG AAGCGAAGCGGCACTGETCT
(56) AACA CACACAGGBAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGBAGCGGCACTGCTCT
(56) ABCBEBTTECACACAGGAAACAGEGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCBCTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAABAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AlCAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAA TTCAC.CAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAA.AGCGA GCGGCEBCTGCECT
(56) AACAA CACAC.GGAAACAGCGCCGCTGAGAl.AAGCGAA CGACACTGETCT
(56) AACABTTECACACAGGAAACAGCGCCGTGAGAABAAGCGAAGCGGCACTGCECT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGClGCTGAGAAAAAGCGAA.CGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAGGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACA TTTCACACAGGAAACAG.GCCGCTGAGAAAAIGCGAAGCGGC.CTGC.CT
(56) AACAGTTTCACACAGGABBCAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGABGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCECT
(56) AACAATTECACACAGGAAACEBGCGCCGCTGAGAAAAAGITGEBAGTGGCEBCTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAATGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAG-.ACA CGCCGC.GAGA AGC:..GCGGCACTGCTCT

GA G

(56) AACAATTTCACACAGGABACAACGCCGCTGAGABAAAGCGBAGCGGCACTGCTCE
(56) AACAATTTCBCACAGGAAACAGCGCCECTGAGAAAAAGCHAABGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTBCACACAGGAABCAGCGCCGCTGAGABABAGCGAAGCGGCACTGCTCE
(56) AACABTTTCACACBGGAAACAGCGCCGCTGAGAAABAGCGAAGCGGCECTGCTCT
(56) BACAATETCBCACAGGAABCABCGCCGCEGAGAABAAGCGBAGCGGCACTGCTCE
(56) BACAATTTCACACBGGAAACAGCGCCGCTGAGBAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGABACAGCGCCACTGAGAAAAABCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) BACABTETCBCACAGGAAACAGCGCCGCTGBGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATETCACBCAGGBAACAGCGCCGCTGAGBABAAGCGAAGCRACACTGCTCT
(56) AACABTTTCBCACAGGAAACAGCGCCGCTGAGA AAAGCGAAGC GCACTGCTCT
(56) AATIAATTECACACAGEAAACEBGCGCCGCTGAG AAAA.CGAAG GCECTGCTCT
(56) AACAATTECACACAGGABATAGCGCCGCTGAGBAAAAGCGBAGCGGCACTGCECT
(56) ABCABTTTIFACACAGGAAACABCGCCGRTAAGAAABAGCGAAGCGGCBCTGCECT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) ABCABTTTIFACACAGGAAACABCGCCGHTAAGAAABAGCGAAGCGGCEBICTGCECT
(56) AACAAGTTCACBCAGGBBATAGCGCCGCTGAGAAAABGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCBCACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCE
(56) AACAABTTCACACAGGAABCAGCGCCGCTGAGBAAAAGCGAAGCEGCARTGCTCT
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m491.:
m501:
m505:
m509:
m510:
m514.
m517:
m520:
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Sequence alignment

(56) BACAA TTCACAC.GGIAACAGCG.CGCTGAG.AA.AGCGA.G.GGCACTGCTCT
(56) AACABTTTCACACAGGBABCAGCGCCGCEGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAA TTCACACAGGAAACAGCGCCGC GAGA AAGCG.AGCGGCACTGCTCT
(56) AACAA TTCACACAGGAAACAGCGC.GCTGAGA AAAGCGAAGCGGCECTGCTCT
66)AAlAATTTCACIClGGAAACAGCGCCGCTGAG AAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAAGBTTCACBCAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGABA AGCG GCGGCACTGCTCT
66)AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAA AAGCG AGCGGCACTGCTCT
(56) AACABTTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAABAGCGAAGCGGCACTGCTCE
(56) ABAAGETCBCBCAGGABBCEGCGCCGCEGAGBBEBAAGCGBAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGBGAAABAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAABCAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCEGCACTGCTCT
66)AACA.TTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGA GMGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAAT.TCA.ACAGGAAACAGCGCCG-GAGAAAA GCGAAGCGGCACTGCECT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCIGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCEBCATAGGAAACABCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGABACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
66)AlCAATTTCACACAGGAIACAlCGCCGCTGAGAAAA.GCGAA.CGGC CTGCEBCT
66)AACA.TTTC.CACAGGAAACAGCGCCGCTGAG AAAAGCGAAGCGGEACTGCTCT
(56) AACAATTTCACliAGGAAACAGCGCCGCTGAG l.:GCGAAGCGGCAlTGCTCT

(56) AACAATTBCACATAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAABAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACABTTTCACACAGGAABCAGCGCCGCTGAGAAAABGCGBAGCGGCACTGETCT
66)AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAG.A.AAG.GA CGGCECTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCE
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGABAAAGCHAAGCGGCACTGCTCT
(56) BACAATTTCACACBGGAAACEBGCGCCGCTAAGAABAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACABIETTCACACAGGBAACBGCGCCGCTGAGAAABAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACBATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGABGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGBAABAGCGAAGCGGCACTGCECT
(56) AACBATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGABACAGCGCCGCTGAGAAABAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAABTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGABAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCBCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCBGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCECT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACBATTTCACACBGGAAACAGCGCCGCTGAGAAABAGCGAAGIIGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAAAGCGAAGCGGCACTGCTCT
(56) AACAATTTCACACAGGAAACAGCGCCGCTGAGAAAABGCGAAGCGGCACTGCTCT
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mOO00:
mO0O01:
mO003:
mO004.:
mO0O05:
mOO06:
mO07:
mO010:
m014:
mO015b:
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mO021:
mO024:
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m028:
mO029:
mO030:
mO031:
mO054:
mO085:
mO092:
m150:
m198:
m213:
m232:
m244:
m354:
m360:
m363:
m396:
m412:
m413:
m421:
m424:
m427:
m428:
m430:
m434:
m435:
m441.:
m442:
m444:
m445:
m447:
m449:
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m459:
m460:
m463:
m473:
m477.
m479:
m483:
m484:
m489:

(111) 111 120 130 140 150 165
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(Mi)TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTA.CGATTAACT
(111) TTAACBABTTAECARA A TCTGT-GGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACGATTTATCA IGTGTGGGCACTCGlCCGGAATTAlCGATTAlCT
(111) TTAACAABTTATCAGACAATCEGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGETTAACT
(111) TTAACA‘T.AT.AGICAA.CTG.GTFCACTCGACCGG.TTATCG*LAAC

(111) TTAACAATTTATCAGGCAATCEGTGTAGGCACEBCGARCGGAATTATCGA AAC

(111) TTAACAATTTATCAGACABTITGTGTGGGCACTCGACTAGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAABTTATCAGACAABCTGTGTGGGCACEBCGACCGAAATTATCGABTAACT
(111) TTABCAATTTATCAGACAATCTGEBGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGBTTAACT

(111) TlAACAA TATCAGACA.C.GTGTGGGCACTCGA.CGGA TTATCG TCAACT
(111) TTAAC TATCAGACAATCTG.GTGGGCACTCGACCGG CGACTAACT
(111) TTAACA TTTATCAGACAATIITGTGTGGG ACTC.ACCGGAATTA TTAAC
(111) CTGEGTGGGC ClCGACCG TTAAC

TAACAGTTEATCAGEBCEBA
(111) TEAACAATTEATCAGAC ATCTGTGTGGGCACTCGAC.G TATCGATTA CT
(111) TTEGACABT ATCAGACAATCTG.GTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAAC.
(111) €T ACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGA GGAGTTATCGATTAACT
(111) TTABCAACTTATCAGECABTIETGTGTGGGCEC CGA GG AETATCGEBTTEEC
(111) TTAGCA TATEAG C TCTGT TGGGCACECGACCGGEATTABCGATTAGC

(111) TTAGCAATETATCAGACAATCTG TGG.CAC CGACCGGABETATCABTTAACT

(111) TTAACAATTTATCAGACABTCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATEATCGATTAACT
(111) TTilCA TTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGlCCGGAlTTATCGATTAACT

(111) TTGACAATETGTCAGAC CTG.GTGGGCACT.GACCGGAATTATCGA.TA.CT
(111) TTEACBAT TC G CA ClGTGTGGGCACTCGA.CGGA.TTAICGATTAACT
(111) TTAACAATTTATC G CAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTACCGATEAACT
(111) TT.GCAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAGCAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTGATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTBACAATTTEBECAGACAATCTGEGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACABTTEATCAGACAATCTGEGTGGGCACTCGACCGGBAETATCGATTAACT
(111) TTABCAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACEBICGACCGGAATTATCGABTAACT
(111) TEAACABTTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTT.T.AGACAATCTG.GTGGGCACTCGACCG.AAT TCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAI. TCGATTAACI

(111) TTEACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAGTTATCGAGTAAC
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGEGGGCACTCGACCGGAABTATCGATTBACT
(111) TTAACAA;i.ATCAGACAi.CTGTGTGGGCAC.CGACCGGAATT.TCGl.TA T

(111) TTAACAATETATIAGACABTCEGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGABTBACT
(111) TTAACAABTTETCAGACABTCTGBGTGGGCACTCGACCGGABTTBTCGATTABCT
(111) TTBACAATTTATCBGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCECTCGACCGGAABTATCGATTABCT
(mi)lTAACA.T.T.TCAGA.AATCTGIGTGGGCAC.CGACCGGA ATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACABTCTGEGTGGGCACTCGACCGGABTEATCGATTAACT
(111) TTAACBABTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGABTEATCGATEBABCT
(111) TTAACAATETATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGBETEATCGATTAACT
(111) @TABCABT TATCAG.CAATCTGTGTGGlCICTCGACCGG ATTATCGATTAACT

(111) TTAACAATTTATCAGACBATCTGTGTGGGCECEBCGACCGGAATEATCGEBTTAACT

(111) TTAAC.GTTTATCAGACAATCTGTGTGGGC CTCGEBCCGGAATTATCGATEAACT

(111) ETAACABTTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGBBTTATCGEBTTAACT

(111) TTA CAATTTATC.GACAA CTGTGTGGGCACTCGACCGG ATTATCl.TTAlCT

(111) TTA CAATTT TCAGACAA CTGTGTGGGCACTCGACCGGABTTEBTCGATTAACT

(111) TTAACAAI TC.GACAATC:-GTlGlCACTCGACCGGA TTATCGATTAACE
T

(111) TTAACAACTTATCAGACAATC GTGGGCACTCGACCGGAGTTATCGATTAACT
(111) TTAACAACTTETCEBGACAATCEG GACACTCGACCGGAGTTATCGATTAACE
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTG GGGCACTCGACCGGAGTTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTABCAGACAATCEGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGEBTTAACT
(111) TTABCAABTEATCAGACAATCTGTATGGACACTCGACCGGBATTATCGATTEECE
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(111) TTABCAATTTATCAGACABTCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGAGTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGEBCAATCTGEIGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTEBACT
(111) ETAACBATTTEBECAGACABECTGTGTGGGCACTCGACCGGABTEATCGATTABCT
(111) TTAACAATTTATCAGACAA CTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGAT AACT
(111) TTAACAATTTATCAGACA TCTGTGTGGGCACT.GACCGGA.TTAI.GAT AACE
(HJ)TTAACAATTTATCAGACAA CTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTACCGATTAACT

(111) TTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGABTTAT TAACT
(111) CAA TTATCAGACA.TCTG.GTGGGC.CTCGACCGGAATTATCGA AACT
a1y T AACAATTTA.CAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT

(111) TEAACAATTTATCAGACAABCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGACTAACT
(111) TTABCAABTTBTCAGACAATCTGTGTGGGCACBCGACCGGAATEBATCGACTAACT
(111) TTBACAATTTATCAGACABTCTGTGTGGGCACTCGACCHAGBBTTATCGATTAACE
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCEGTGTGGGCACTCGATCGGAATTATCGATEBACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACE
(111) TTAACAATTTABCAGBCAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGABTAACT
(111) TEAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACBCGACEGGBATTATCGATTAART
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) AACA1TTATCAGAC.ATCIGTG.GGGCACTCG.CCGGAATTATCGATTAACT
A

(ﬂi)TTAACAAT.TATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGA.TTATCGAITAACT

(111) AACAACTTATCAGACAATCEGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTGACT
(111) TTAACAACTTATCAGACBAEBCTGTGTGGGCACTCGACCGGBACTATCGATTEBACT
(ﬂi)TTAlClATTTATCAGA AATCEGTGTGGGCACTCGACCGGAACTATCGATEAACT
(111) TTAACAATTEATCAGACABTCEGTATGGGCACTCGACEGGAATTATCGATEAACT
(111) TTG.CA.TT AECAGAC CTGTGTGGGCBCTCGACCGGABTTATCGATTAACT
(111) TTEACAATTTATCAGACAGTCTATGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCEBGEBCAATCEGTGTGGGCECTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTBACAATTTETCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACEGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGACTCGACCGGAATTATCGEBTTAACT
(111) @TAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTEACT
(111) TTAACAATTTATCAGACABTCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACEATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTEBATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGEATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATGATCGATTAACT
1) T AACAATTT.TCAGACAA.C.GTGTGGGCACTCGACCGGAAT!‘TCGATTAACT
(111) TTEACAATETATCAGACAATCTGTGEBGGGCACTCGACCGGAATTATCGATTAACT
(111) TTAACAATTTATCAGACAATCTGTGTGGGCACTCGACCGGAATTABCGATTAACE
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Section 4

(166) 166 180 190 200 210 220
mO000: (166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
mo01: (166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
mO003: (166) TAlT T AAAA.TTAA.G.GGTATATATT.ATGTATCGA TAA AAGGAGG-
mO004: (166) ETATTA AAAAATTAAAGAGGTAT.TATTAATGTAlCGA TAAGTAAGGAGGAA
mO005: (166) TTAlTAT AAAAATTA GAGGTATATATTA TGTATCGATT.AATAAGG.GGAA
mO006: (166) ETATT AlT GAG.T-A TGTATCG.TTAA TAAGGAGGAA
mO007: (166) ATTA TAA ATTAA.G.GGTATATA TAATGTATCGATTAA TAlGGAGGAA

mO010:
m014:
mO015b:
mO017:
mO018:
mO019:
mO021:
mO024:
mO026:
m028:
mO029:
mO030:
mO031:
mO054:
mO085:
mO092:
m150:
m198:
m213:
m232:
m244:
m354:
m360:
m363:
m396:
m412:
m413:
m421:
m424:
m427:
m428:
m430:
m434:
m435:
m441.:
m442:
m444:
m445:
m447:
m449:
m454.
m459:
m460:
m463:
m473:
m477.
m479:
m483:
m484:
m489:

(166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) -ATTATTAAAAATTAAlGlGGTATATA.TAG.GTA.CGATTAAAT.AGG.GGAA
(166) TTAGTATTA ACTAAAGAGGTATEBTATTABTGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) lTA!.ATTAAA ACCAAAGEBGGTATATATTAATGTATCG AGGIGG-

ACTAA
TAATGTATCGEBTTEBAATEBAGGEGGAA
TCAGTGTATCGATTAAATAAGGAGGAA

(166) TTATTACTAGAA TTAAAGAGGTITATA

(166) TEBBTTACTBABBATTAAAGBGGTETABA

(166) TATEAAGGABCAAAGBGGTATATATTEET ATCGA.T.A.TAAGGAGGA

(166) TATTAAGBATTA GGTATATEBETAATGTETCGATTAAATAAGGAGG
TA

(166) TEACTATTABAAATTEBEBAG G.ATATH.A.TG CGA TAAA.AAGGAGGAA
TATTBAAABTEEGABGEGCGTATABATTAATG ATCG TTABATAAGGEBGGAA
TATTEAA AATG ATCG TT AATAAGG GGAA
(166) TEACGTATTAABABCTAAAG TAABGTABCGAT AAATAAG AGGAA
TATTATEABAAATTABAGAGGTATABATTEATGTATCGATTEAATAAGGAGGAA
AATGTATCGATTAABTAAGGAGGAA
(166) TTABTATTAABABTTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTETTETTABAAATTAAAGAGGEATATATTAATGTABCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTlTlATlﬁAlAlTTAAIGlGGT.ATATT.ATGTATCGATTAAA.AAGG.GG.A
(166) TTATTATTEAAAATTAACGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATEAGGAGGAA
(166) TTATTETTAAAAATTAAAGAGGTATATATBAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTABTATTAAAAATTAAAGAGGTATATABTAATGTAEBCGABTABACAAGGAGGAR
(166) TTATTETTAAAABTTAABGAGGTATATATTEBATGTATCGATEAAATAAGGAGGAA
(166) TTBTTABTAAAAATTAAAGEBGGTABABATTAATGTATCGATECAAATBAGGEGGAR
(166) TTATTATTAAAAA TAAAGAGGTATATA.TAATGTA.CG.TTAAA AAGGAGGAA
(166) TTATTATTAAAAA TAAAGAGGTATATATTABTGTATCGATTAAATABGHAAGGAR
(166) TTATTA AA TTAAAGAGGTATAT.T.A TGTATCGG.TAAATAAGGAGGAA
(166) TTATTA A AAGAGGT TATATTAATGTATCGEBTTAAATAAGGAGGAA
(166) TTATTATTAA GlGGT TATETTAGTGTATCGATTAABTAAGGAGGAA
(166) TTA|TATTAAAAATTAA GAGGTATATA TAATG.ATCGAT.AAATAAGGAGGA
(166) TTATTATTA.A GAGGTATA ACTAATGTAEBCGATTAAATAAGGEBGGEA
TAAAGAGGTATA ATTAA.GTATCGA.TAAAT.AGGAGGAA
TAA|GAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
AAGAG.TA.ATA TAATGEATCGABTAAATAAGGEBGGEA
(166) ETATTATTGAAAABTBAAGAGGTATATACTEBATGTABCGACTEBAATABGGAGGEA
(166) TTATTATTAAA.A AAGAGGTETATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TEATEBATTAAAAATTAAAGAGGEBGEATATTAATGTATCGATTAABTAAGGEBIGGAA
(166) TTAGTATTEBAAAATTAAAGAGGT TAlATT-iGlATCGATTA ATlAGGAGGﬁ.
(166) TTATTATTA TTAAAGAGGTABATATTAABGTATCGEBTTAAATAAGGAGGEBA
(166) TTATTABTAAAAABTABAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTA TATTAA.AATTAAAG GGTATATATTAATGTATCG TAAATAAGGAGGA
(166) TTATEATTAAAAATT lG GGTAT.TA TAATGTEBTC TAAATAAGGAGG
(166) TTAT ATTAA:.ATT AGAGGT.TATA TEETGT TCGATTA. AGGAGGA

(166) TTATTATEAAA
(166) TTATTAETAAAA
(166) TTAETATECAAAAT

(166) TTATTAETEAABATTABAGAGGTATATATTAATGTA TAA AAGGAGGAA
(166) TTATTEBTTAABAACTAAAGAGGTET ATTAATGTATCGA TAAGTAAGGAGGAA
(166) TTETTEGTTAAAAATTAAAGAGGTATABATTAATGTATCGATTAAATEBAGGAGGAA
(166) TTATT TTAA.A?TAAAGAGGT.T TATTAATGTATCGA.TAAITAAGGAGGAA

(166) TTATTATEAAAABCTAAAGAGGTATATATTAATGEATCGATTAAGTAAGGEBGGAA
(166) TTACTATTAAAAGTTAAAGAGGTATGTATCAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(1e66) T TATTAABAATTAAAGAGGTEBTA TAATGEATCGATTEBEATAAGGAGGAA
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(166) TTATTATTAABABCTEAAGEBGGTATEBTATEAATGTATCGEBTTAABCABGGAGGAR
(166) TTATTATTAGAAGCTGGAGAGGT TATCAABGTATCGAETAAATAAGGAGGAA

(166) ETATTATTBAAAACCABAGAGGTATETAETAATGTATCGA AA|TAAGGAGGA

(166) TTATTABCAAAABTCAAAGAGGTEBTEEA T GTATCGEBTTABA AAGGAGGA
(166) TTATEACTAABAATCAAAGAGGTATACACTAACGTATCGATTAABCAAGGAGGA
(166) TTAETATEAAAAACTABAGAGGTATATATT GlATCGATTAA TAAGGAGGAA

(166) TTATT TTAAAAATTAAAG.GG.ATAT TAATGTABCGATTAAGTAAGGAGGAA

(166) TTAGBEATTAABAATTAAAGAGGTATATET) AATGTATCGAT AAGTAAGGAGGAA

(166) TTATTATTAAAAATTEBAAGAGGTATACA AATGTA AATA.GGAGG.A

(166) TTEBTTACTEABAATTAAAGAGGTATALCA TAATGTA TAA TAAGG.GGAA
A

(166) ETEGETACTAAA ATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAA TAAGGAGGAA
(166) TEATTACCAAAABTTAAAGAGGEATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TCATTATTAABAATTABAGAGATATETATEEBATGTATHGET TAAATAAGGAGGA
(166) TTATTATTEBAAAATTAAAGAGGTACGATEBETAETGTATCAATTAAATAAGGAGGA
(166) TTATT llAlATTAAAGAGGTAT TEEGTAATGTATCGATTEBAATABGGAGGA
(166) TTAETABGAAAAATEAAAGAGGTETACATTEBATGEATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTl.TATTAAAA TAAAGAGGl.TATATTngG ACCGAGTAAATAAGGAGGEBA
(166) TTATTABCAABAACTAAAGAGGTABATATTAATGECATCGATTABBTAAGGAGGAA
(166) ETETEATTAAAAATEAAABREGGTATATAETAATGTATCGABTAAGTEBAGGAGGAA
(166) TTATEATTAAA TTAAAGAGGTA.ATATTAATGTAlCGATTAAATAAlGAGGAA
(166) TTATGGTEAA ATTAA.GAGGTATATAT ATGTATCGATEAAACAAGGAGGAE
(166) TTATTGTTAAAAAT AAAG.GG ATETATTEATGTATCGATTAAACAAGGEBGGAA
(166) T AlTATTA AAA AAAGAGGT A ATT TGTAECGAETAAATABGGAGGEBA
(166) T ATTATTAA TTAAAG.GGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGG A
(166) TTATTAETAAABATTAAAGAGGTATATATTAABGEEBTCG A AGG.GGAA
(166) TlﬁT-ATTAlAAAlTAlAGAGGTATATA.TFTGTAT AGGAGGAA
T

(166) TTEBTTATTAAAAATTAAAGAGGTATEBTATTGETGEAT ATAAGGAGGAA
(166) TTACCATTAAAAATTAAAGAGGTAGATATT ATGTATCGATTAAATAAGGAGG.A
(166) TTATTATTAACAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTATIATT.AAAATTAAAGAGGTATATATTAA.GTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTATGATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTABCGATTAAETAAGGAGGEA
(166) TTATTATTEAAAATTAAEGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATABGGAGGAA
(166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAABGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTEAATAAGGAGGAA
(166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTATTATTAAAAATTABAGAGGTATATATBAATGTATCGATTAAATEAGGAGGAA
(166) TTATTATTAACAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
(166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTABATAAGGAGGAA
(166) TTATEBTTAAABATTAAAGAGGEACATATTAATGTETCGATTAAATBAGGAGGAR
(166) BTATTCTTACBAAATTAAAGAGGTATETATTAATGTATCGABTACATAAGGAGGAA
(166) TTATTATTAAAAATTAAAGAGGTATATATTAATGTATCGATTAAATAAGGAGGAA
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(221) 22124

(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TA

(221) CABA
(221) TAGA
(221) TAAA

(221) TAAA
(221) TAAA

(221) BAAA
(221) TEAA
(221) TABA

(221) TAAA
(221) TAAA

(221) TAA
(221) T
(221) TEA

(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TIA.
(221) TGAA
(221) TAABG
(221) TAAA
(221) EAAA
(221) TAABG
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TABA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAA

(221) TAGA
(221) TAGA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) EAAA
(221) TAﬁ|
(221) TABA
(221) TAAA
(221) TABA
(221) TAAA
(221) TAAA

(221) TA
(221) TABA
(221) TBAA

(221) TAA
(221) TBA

(221) TAA

(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA

(221) TﬁA
(221) TEGGA
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(221) TAAB
(221) TAAA
(221) TAABG
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TEBA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TEBAA
(221) A
(221) TBAA
(221) TGAA
(221) TAAA
(221) TAAB
(221) TAAA
(221) TABA
(221) BAAA
(221) TAG.
(221) TABGA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) BAAA
(221) TAAA
(221) TAABG
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TAAA
(221) TABA
(221) TAAA
(221) TAAA
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