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GGGTTAAACGTGGTATTGTTGATCGTCTGCGTGAAATTCTGGGTAAAGATGTTCCGTATT

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

GGGTTAAACGTGGTATTGTTGATCGTCTGCGTGAAATTCTGGGTAAAGATGTTCCGTATT

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

GGGATGGTGTTGAACCGGAACCGAGCGCAGAAAGCGTTGAAGAAGCAGCAAAAGCACTGG

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

GGGATGGTGTTGAACCGGAACCGAGCGCAGAAAGCGTTGAAGAAGCAGCAAAAGCACTGG

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

TGAAAGTTGATCTGGAACGTCTGCGTGTTGAAAAACCGTTTCTGATTACCACCAAAGGTT

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

TGAAAGTTGATCTGGAACGTCTGCGTGTTGAAAAACCGTTTCTGATTACCACCAAAGGTT

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

TGCGGGGTTCTCATCATCATCATCATCATGGTATGGCTAGCGTGTATAATCCGTTTGGTG

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

GCTAGCGTGTATAATCCGTTTGGTG

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

ATTATGTTTGGGAATTTCGTAGTCCGCGTAGCAAATTTGGTCCGGGTGCACTGAATGAAC

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

ATTATGTTTGGGAATTTCGTAGTCCGCGTAGCAAATTTGGTCCGGGTGCACTGAATGAAC

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
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ATGGTGAAGGTAAACCGGTTCCGGGTCCGGTTAAACCGATGGTTGCAGTTCCGACCACCG

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

ATGGTGAAGGTAAACCGGTTCCGGGTCCGGTTAAACCGATGGTTGCAGTTCCGACCACCG

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

CAGGCACCGGTAGCGAAGTTACCAGCGTTGCAGTTGTTACCCTGAAAGATGTTGGTGTTA

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

CAGGCACCGGTAGCGAAGTTACCAGCGTTGCAGTTGTTACCCTGAAAGATGTTGGTGTTA

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

CAGAAAGCGGTGCAGATAGCGTTATTGCAATTGGTGGTGGTAGCGCACTGGATACCGCAA

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

CAGAAAGCGGTGCAGATAGCGTTATTGCAATTGGTGGTGGTAGCGCACTGGATACCGCAA

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

AAATTGCAAATCTGCTGGCAACCTATGGTGGTCGTGTTCGTGATTATGTTGCACCGCCTT

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

AAATTGCAAATCTGCTGGCAACCTATGGTGGTCGTGTTCGTGATTATGTTGCACCGCCTT

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

AAGTTGGTATCAGCAGCGATTTTCTGCGTCCGAGCCTGGCACTGCTGGACCCGGAACTGA

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

AAGTTGGTATCAGCAGCGATTTTCTGCGTCCGAGCCTGGCACTGCTGGACCCGGAACTGA

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

CCATGACCGTTCCGCCTAAAGTTACCGCAGATACCGGTATGGATGCACTGACCCATGCAG

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

CCATGACCGTTCCGCCTAAAGTTACCGCAGATACCGGTATGGATGCACTGACCCATGCAG

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

TTGAAAGCTATATCGCAAAACCGTATTGGGCACGTGAACGTCCGGAAGATCCGGCAAAAC

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

TTGAAAGCTATATCGCAAAACCGTATTGGGCACGTGAACGTCCGGAAGATCCGGCAAAAC

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



3

CAGAATGGGCAGCAAATGCAATTCGTGAACTGCAGCGTGATATCAAATTTACACCGGGTC

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

CAGAATGGGCAGCAAATGCAATTCGTGAACTGCAGCGTGATATCAAATTTACACCGGGTC

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

AACGTGTTGGCGAACTGCTGACCGGTGAAAAATGTCCGGAACGTGATCCTGCAAAATGTG

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

AACGTGTTGGCGAACTGCTGACCGGTGAAAAATGTCCGGAACGTGATCCTGCAAAATGTG

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

TGATTGGTAAATATCTGCGTCGTGCAGTTTATCAGGGTCGTACCGATCTGGAAGCACGTA

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

TGATTGGTAAATATCTGCGTCGTGCAGTTTATCAGGGTCGTACCGATCTGGAAGCACGTA

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

GTCCGGTTTATGTTGGTAGCTTTACCGTTACCGATGCACTGGCCGAACGTGCAATTGAAC

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

GTCCGGTTTATGTTGGTAGCTTTACCGTTACCGATGCACTGGCCGAACGTGCAATTGAAC

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

GCGGTATGCTGATTGCAAGCTATCTGGCAGGTCTGGCATTTGGTAATGCCGGTGTTGGTC

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

GCGGTATGCTGATTGCAAGCTATCTGGCAGGTCTGGCATTTGGTAATGCCGGTGTTGGTC

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

TTGGTATTCTGCTGCCTGCAGTTCTGGAATTTAATGCACCGGCAAATTATGAAAAAGCCA

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

TTGGTATTCTGCTGCCTGCAGTTCTGGAATTTAATGCACCGGCAAATTATGAAAAAGCCA

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

TGGCACATGCAGCAAGCTATCCGCTGGGTGGTCGTTATAAAGTTACACATGGTGAAGCAG

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

TGGCACATGCAGCAAGCTATCCGCTGGGTGGTCGTTATAAAGTTACACATGGTGAAGCAG

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
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ATAAACGTAGCATGCGCAACTATTAACCATGGAATTCGAAGCTTGATCCGGCTGCTAACA

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

ATAAACGTAGCATGCGCAACTATTAACCATGG

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

AAGCCCG

1321 -------

TGGAAGCAGTGGGTGTTAAAGAAGAGGATCTGATGGAAATGGCAAAAGAAACCCTGAATC

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

TGGAAGCAGTGGGTGTTAAAGAAGAGGATCTGATGGAAATGGCAAAAGAAACCCTGAATC

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

AGAAACGTCTGCTGGCCACCAATCCGCGTCCGGTTACCGAAGAAGATGTTTATTGGGTTT

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

AGAAACGTCTGCTGGCCACCAATCCGCGTCCGGTTACCGAAGAAGATGTTTATTGGGTTT

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


