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AAAAATGGTTGATTATGAAGGTAAAGCCACCCCGTATAATCAGATGCGTGATATTATTGA

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

AAAAATGGTTGATTATGAAGGTAAAGCCACCCCGTATAATCAGATGCGTGATATTATTGA

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

AGAGGTGCGCAAATATGATGTTGTTCCGGGTGAAGATTTTCTGATTACACCGCGTGTTCC

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

AGAGGTGCGCAAATATGATGTTGTTCCGGGTGAAGATTTTCTGATTACACCGCGTGTTCC

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

AGTTGAAGAGGCAATTCAGGATGTTCTGCCGCTGGATCAGGGTGGTCGTGGTTGTGATGA

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

AGTTGAAGAGGCAATTCAGGATGTTCTGCCGCTGGATCAGGGTGGTCGTGGTTGTGATGA

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

CACTATAGGGCGAATTGAAGGAAGGCCGTCAAGGCCGCATGGATCCCATATGGTGAAAGT

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

GGATCCCATATGGTGAAAGT

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

TCCGAAACTGATGGCAACCCAGCATCCGGATAGCACCGTTGTTCTGATGCCGCAGGATGA

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

TCCGAAACTGATGGCAACCCAGCATCCGGATAGCACCGTTGTTCTGATGCCGCAGGATGA

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
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GAGCACCAGCACCCTGGAACTGGCAGAAGTTCAGCGTCGTATTCTGAAAGTTGAACGTCT

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

GAGCACCAGCACCCTGGAACTGGCAGAAGTTCAGCGTCGTATTCTGAAAGTTGAACGTCT

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

GGTTAGCGAAGAATTTAGCCTGCGTATTGAAGAATGGATTAAACTGATTCCGCTGTTCGA

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

GGTTAGCGAAGAATTTAGCCTGCGTATTGAAGAATGGATTAAACTGATTCCGCTGTTCGA

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

GAATCCGAAACTGGAAGATAAAGATCGTCATCTGCTGGCAATTACCGCAGCAGTTACCGC

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

GAATCCGAAACTGGAAGATAAAGATCGTCATCTGCTGGCAATTACCGCAGCAGTTACCGC

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

AAATATGTATAGCCAGATGTATTTCAACACCGATGCCATCAAATATATCATTCTGCCGAT

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

AAATATGTATAGCCAGATGTATTTCAACACCGATGCCATCAAATATATCATTCTGCCGAT

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

AACCGCAGAAAGCCACATGCATATTGATGAAATTGTTGAAGGTCTGCGCATTGCCTTCAT

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

AACCGCAGAAAGCCACATGCATATTGATGAAATTGTTGAAGGTCTGCGCATTGCCTTCAT

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

TAAAGAAATTGGCATGTTTGAGAACGAATTTCGCATCTTTATGGGCAAAAGCGATAGCGG

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

TAAAGAAATTGGCATGTTTGAGAACGAATTTCGCATCTTTATGGGCAAAAGCGATAGCGG

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

TATTCATAGCGGTCATATTGCAAGCAGCATTGGTGTTCGTATGGGTCTGCTGAAACTGTG

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

TATTCATAGCGGTCATATTGCAAGCAGCATTGGTGTTCGTATGGGTCTGCTGAAACTGTG

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
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GGATAGCTATAAACGTCGTGCAAAAACCGGTAAAGAAATGCCTCGTGCAATTCGTTTTTG

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

GGATAGCTATAAACGTCGTGCAAAAACCGGTAAAGAAATGCCTCGTGCAATTCGTTTTTG

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

TTATACCGCAACCGTTCAGAGCGCACTGCGTTTTAATACCGATCGTAAAGATTATGTGCA

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

TTATACCGCAACCGTTCAGAGCGCACTGCGTTTTAATACCGATCGTAAAGATTATGTGCA

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

TCTGCGTGGTCACATGGCAGAATGGGTTATTGAAGATTGGGTTGAAGCATGGCGTGGTTA

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

TCTGCGTGGTCACATGGCAGAATGGGTTATTGAAGATTGGGTTGAAGCATGGCGTGGTTA

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

GAATTGGCAGAAAGATACCATGTTCAAAGTGTATCCGATTATCGGTATGGGTAAACCGCC

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

GAATTGGCAGAAAGATACCATGTTCAAAGTGTATCCGATTATCGGTATGGGTAAACCGCC

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

ACGTCTGGCAGATATGATTAGCTTTATGGCCAAATTTGTTACCCGTACCCGTGCACGTCT

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

ACGTCTGGCAGATATGATTAGCTTTATGGCCAAATTTGTTACCCGTACCCGTGCACGTCT

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

TGCAAAAGAAATGGTTAATGTTGCATGGCGTGCAAGCGAAGTTTATCTGAGCCGTCTGGA

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

TGCAAAAGAAATGGTTAATGTTGCATGGCGTGCAAGCGAAGTTTATCTGAGCCGTCTGGA

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

TACCATTACCGTGGTGACCAAAAATAGCGGTAAACAGCCTCCGCTGGAACTGCTGGGTTA

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

TACCATTACCGTGGTGACCAAAAATAGCGGTAAACAGCCTCCGCTGGAACTGCTGGGTTA

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
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TGCACTGGATGAAGCCGAAGTTAGCCGTGCAAAAGCAATTGTTATGGAACTGGCCGAAAT

1441 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

TGCACTGGATGAAGCCGAAGTTAGCCGTGCAAAAGCAATTGTTATGGAACTGGCCGAAAT

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

TGTTGAACCGCCTAAAAGCCCTCCGGAAGGTTATTTTGAAAAACTGCGCGAACTGCGTGG

1381 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

TGTTGAACCGCCTAAAAGCCCTCCGGAAGGTTATTTTGAAAAACTGCGCGAACTGCGTGG

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

GCGTGGTTTTCTGGGTTAACCATGGCTGGGCCTCATGGGCCTTCCTTTCACTGCCCGCTT

1501 ---------+---------+---------+---------+---------+---------+

GCGTGGTTTTCTGGGTTAACCATGG

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

ACTGGCAAGCGGCACCGCAGAAAAACTGGAACATCTGCTGAAATTTGTTCCGCTGCTGCC

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

ACTGGCAAGCGGCACCGCAGAAAAACTGGAACATCTGCTGAAATTTGTTCCGCTGCTGCC

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

TGCAAGCCTGTATAGCATGGGTCTGGGTCCGACCCTGATTGGTGCCGGTGTTATTGAAGA

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

TGCAAGCCTGTATAGCATGGGTCTGGGTCCGACCCTGATTGGTGCCGGTGTTATTGAAGA

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

TGAAAAAACCTTTGAAATTATCAAAAAAGATGTGGATGTGGTGAAAGAATACTTCGCCAA

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

TGAAAAAACCTTTGAAATTATCAAAAAAGATGTGGATGTGGTGAAAGAATACTTCGCCAA

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

GAAAGATTTTGCATTTGATTATGCATTCACCGATCTGGAAGTGTTCAAACGTTATGTGGA

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

GAAAGATTTTGCATTTGATTATGCATTCACCGATCTGGAAGTGTTCAAACGTTATGTGGA

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