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AGGTTGGGTTAAACGTGGTATTGTTGATCGTCTGCGTGAAATTCTGGGTAAAGATGTTCC

181 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

AGGTTGGGTTAAACGTGGTATTGTTGATCGTCTGCGTGAAATTCTGGGTAAAGATGTTCC

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

GTATTGGGATGGTGTTGAACCGGAACCGAGCGCAGAAAGCGTTGAAGAAGCAGCAAAAGC

241 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

GTATTGGGATGGTGTTGAACCGGAACCGAGCGCAGAAAGCGTTGAAGAAGCAGCAAAAGC

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

TGAACTGAAAGTTGATCTGGAACGTCTGCGTGTTGAAAAACCGTTTCTGATTACCACCAA

121 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

TGAACTGAAAGTTGATCTGGAACGTCTGCGTGTTGAAAAACCGTTTCTGATTACCACCAA

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

CACTATAGGGCGAATTGAAGGAAGGCCGTCAAGGCCGCATGCTAGCGTGTATAATCCGTT

1 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

GCTAGCGTGTATAATCCGTT

||||||||||||||||||||

TGGTGATTATGTTTGGGAATTTCGTAGTCCGCGTAGCAAATTTGGTCCGGGTGCACTGAA

61 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

TGGTGATTATGTTTGGGAATTTCGTAGTCCGCGTAGCAAATTTGGTCCGGGTGCACTGAA

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
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GCCTTATGGTGAAGGTAAACCGGTTCCGGGTCCGGTTAAACCGATGGTTGCAGTTCCGAC

421 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

GCCTTATGGTGAAGGTAAACCGGTTCCGGGTCCGGTTAAACCGATGGTTGCAGTTCCGAC

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

CACCGCAGGCACCGGTAGCGAAGTTACCAGCGTTGCAGTTGTTACCCTGAAAGATGTTGG

481 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

CACCGCAGGCACCGGTAGCGAAGTTACCAGCGTTGCAGTTGTTACCCTGAAAGATGTTGG

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

ACTGGCAGAAAGCGGTGCAGATAGCGTTATTGCAATTGGTGGTGGTAGCGCACTGGATAC

301 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

ACTGGCAGAAAGCGGTGCAGATAGCGTTATTGCAATTGGTGGTGGTAGCGCACTGGATAC

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

CGCAAAAATTGCAAATCTGCTGGCAACCTATGGTGGTCGTGTTCGTGATTATGTTGCACC

361 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

CGCAAAAATTGCAAATCTGCTGGCAACCTATGGTGGTCGTGTTCGTGATTATGTTGCACC

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

TGTTAAAGTTGGTATCAGCAGCGATTTTCTGCGTCCGAGCCTGGCACTGCTGGACCCGGA

541 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

TGTTAAAGTTGGTATCAGCAGCGATTTTCTGCGTCCGAGCCTGGCACTGCTGGACCCGGA

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

ACTGACCATGACCGTTCCGCCTAAAGTTACCGCAGATACCGGTATGGATGCACTGACCCA

601 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

ACTGACCATGACCGTTCCGCCTAAAGTTACCGCAGATACCGGTATGGATGCACTGACCCA

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

TGCAGTTGAAAGCTATATCGCAAAACCGTATTGGGCACGTGAACGTCCGGAAGATCCGGC

661 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

TGCAGTTGAAAGCTATATCGCAAAACCGTATTGGGCACGTGAACGTCCGGAAGATCCGGC

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
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ATGTGCAGAATGGGCAGCAAATGCAATTCGTGAACTGCAGCGTGATATCAAATTTACACC

1081 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

ATGTGCAGAATGGGCAGCAAATGCAATTCGTGAACTGCAGCGTGATATCAAATTTACACC

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

AGCCAAACGTGTTGGCGAACTGCTGACCGGTGAAAAATGTCCGGAACGTGATCCTGCAAA

1021 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

AGCCAAACGTGTTGGCGAACTGCTGACCGGTGAAAAATGTCCGGAACGTGATCCTGCAAA

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

TGAACTGATTGGTAAATATCTGCGTCGTGCAGTTTATCAGGGTCGTACCGATCTGGAAGC

781 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

TGAACTGATTGGTAAATATCTGCGTCGTGCAGTTTATCAGGGTCGTACCGATCTGGAAGC

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

AAAACGTCCGGTTTATGTTGGTAGCTTTACCGTTACCGATGCACTGGCCGAACGTGCAAT

721 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

AAAACGTCCGGTTTATGTTGGTAGCTTTACCGTTACCGATGCACTGGCCGAACGTGCAAT

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

ACGTAGCGGTATGCTGATTGCAAGCTATCTGGCAGGTCTGGCATTTGGTAATGCCGGTGT

841 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

ACGTAGCGGTATGCTGATTGCAAGCTATCTGGCAGGTCTGGCATTTGGTAATGCCGGTGT

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

AGCAGTTGGTATTCTGCTGCCTGCAGTTCTGGAATTTAATGCACCGGCAAATTATGAAAA

961 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

AGCAGTTGGTATTCTGCTGCCTGCAGTTCTGGAATTTAATGCACCGGCAAATTATGAAAA

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

TGGTCTGGCACATGCAGCAAGCTATCCGCTGGGTGGTCGTTATAAAGTTACACATGGTGA

901 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

TGGTCTGGCACATGCAGCAAGCTATCCGCTGGGTGGTCGTTATAAAGTTACACATGGTGA

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
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GGTTTATAAACGTAGCATGCGCAACTATTAACCATGGCTGGGCCTCATGGGCCTTCCTTT

1261 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

GGTTTATAAACGTAGCATGCGCAACTATTAACCATGG

|||||||||||||||||||||||||||||||||||||

CACTGCCCGCTTTCCAG

1321 ---------+-------

GGGTCTGGAAGCAGTGGGTGTTAAAGAAGAGGATCTGATGGAAATGGCAAAAGAAACCCT

1141 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

GGGTCTGGAAGCAGTGGGTGTTAAAGAAGAGGATCTGATGGAAATGGCAAAAGAAACCCT

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

GAATCAGAAACGTCTGCTGGCCACCAATCCGCGTCCGGTTACCGAAGAAGATGTTTATTG

1201 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

GAATCAGAAACGTCTGCTGGCCACCAATCCGCGTCCGGTTACCGAAGAAGATGTTTATTG

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||


