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TGGTTGATTATGAAGGTAAAGCCACCCCGTATAATCAGATGCGTGATATTATTGAAGAGG

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

TGGTTGATTATGAAGGTAAAGCCACCCCGTATAATCAGATGCGTGATATTATTGAAGAGG

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

TGCGCAAATATGATGTTGTTCCGGGTGAAGATTTTCTGATTACACCGCGTGTTCCGAATC

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

TGCGCAAATATGATGTTGTTCCGGGTGAAGATTTTCTGATTACACCGCGTGTTCCGAATC

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

AAGAGGCAATTCAGGATGTTCTGCCGCTGGATCAGGGTGGTCGTGGTTGTGATGAAAAAA

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

AAGAGGCAATTCAGGATGTTCTGCCGCTGGATCAGGGTGGTCGTGGTTGTGATGAAAAAA

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

GGGATCTGTACGACGATGACGATAAGGATCGATGGGGATCCCATATGGTGAAAGTTCCGA

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

GGATCCCATATGGTGAAAGTTCCGA

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

AACTGATGGCAACCCAGCATCCGGATAGCACCGTTGTTCTGATGCCGCAGGATGAAGTTG

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

AACTGATGGCAACCCAGCATCCGGATAGCACCGTTGTTCTGATGCCGCAGGATGAAGTTG

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
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CCAGCACCCTGGAACTGGCAGAAGTTCAGCGTCGTATTCTGAAAGTTGAACGTCTGGTTA

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

CCAGCACCCTGGAACTGGCAGAAGTTCAGCGTCGTATTCTGAAAGTTGAACGTCTGGTTA

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

GCGAAGAATTTAGCCTGCGTATTGAAGAATGGATTAAACTGATTCCGCTGTTCGAAACCG

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

GCGAAGAATTTAGCCTGCGTATTGAAGAATGGATTAAACTGATTCCGCTGTTCGAAACCG

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

CGAAACTGGAAGATAAAGATCGTCATCTGCTGGCAATTACCGCAGCAGTTACCGCAAATA

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

CGAAACTGGAAGATAAAGATCGTCATCTGCTGGCAATTACCGCAGCAGTTACCGCAAATA

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

TGTATAGCCAGATGTATTTCAACACCGATGCCATCAAATATATCATTCTGCCGATGAGCA

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

TGTATAGCCAGATGTATTTCAACACCGATGCCATCAAATATATCATTCTGCCGATGAGCA

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

CAGAAAGCCACATGCATATTGATGAAATTGTTGAAGGTCTGCGCATTGCCTTCATTAAAG

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

CAGAAAGCCACATGCATATTGATGAAATTGTTGAAGGTCTGCGCATTGCCTTCATTAAAG

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

AAATTGGCATGTTTGAGAACGAATTTCGCATCTTTATGGGCAAAAGCGATAGCGGTATTC

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

AAATTGGCATGTTTGAGAACGAATTTCGCATCTTTATGGGCAAAAGCGATAGCGGTATTC

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

ATAGCGGTCATATTGCAAGCAGCATTGGTGTTCGTATGGGTCTGCTGAAACTGTGGAATT

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

ATAGCGGTCATATTGCAAGCAGCATTGGTGTTCGTATGGGTCTGCTGAAACTGTGGAATT

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



3

GCTATAAACGTCGTGCAAAAACCGGTAAAGAAATGCCTCGTGCAATTCGTTTTTGTGCAA

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

GCTATAAACGTCGTGCAAAAACCGGTAAAGAAATGCCTCGTGCAATTCGTTTTTGTGCAA

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

CCGCAACCGTTCAGAGCGCACTGCGTTTTAATACCGATCGTAAAGATTATGTGCATACCA

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

CCGCAACCGTTCAGAGCGCACTGCGTTTTAATACCGATCGTAAAGATTATGTGCATACCA

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

GTGGTCACATGGCAGAATGGGTTATTGAAGATTGGGTTGAAGCATGGCGTGGTTATTATA

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

GTGGTCACATGGCAGAATGGGTTATTGAAGATTGGGTTGAAGCATGGCGTGGTTATTATA

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

GGCAGAAAGATACCATGTTCAAAGTGTATCCGATTATCGGTATGGGTAAACCGCCTCTGC

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

GGCAGAAAGATACCATGTTCAAAGTGTATCCGATTATCGGTATGGGTAAACCGCCTCTGC

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

TGGCAGATATGATTAGCTTTATGGCCAAATTTGTTACCCGTACCCGTGCACGTCTGGATA

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

TGGCAGATATGATTAGCTTTATGGCCAAATTTGTTACCCGTACCCGTGCACGTCTGGATA

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

AAGAAATGGTTAATGTTGCATGGCGTGCAAGCGAAGTTTATCTGAGCCGTCTGGAACGTC

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

AAGAAATGGTTAATGTTGCATGGCGTGCAAGCGAAGTTTATCTGAGCCGTCTGGAACGTC

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

TTACCGTGGTGACCAAAAATAGCGGTAAACAGCCTCCGCTGGAACTGCTGGGTTATGCAA

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

TTACCGTGGTGACCAAAAATAGCGGTAAACAGCCTCCGCTGGAACTGCTGGGTTATGCAA

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
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AACCGCCTAAAAGCCCTCCGGAAGGTTATTTTGAAAAACTGCGCGAACTGCGTGGTGCAC

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

AACCGCCTAAAAGCCCTCCGGAAGGTTATTTTGAAAAACTGCGCGAACTGCGTGGTGCAC

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

TGGATGAAGCCGAAGTTAGCCGTGCAAAAGCAATTGTTATGGAACTGGCCGAAATGCGTG

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

TGGATGAAGCCGAAGTTAGCCGTGCAAAAGCAATTGTTATGGAACTGGCCGAAATGCGTG

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

GTTTTCTGGGTTAACCATGGAATTCGAAGCTTGATCCGGCTGCTAACAAAGCCCG

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

GTTTTCTGGGTTAACCATGG

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

AAACCTTTGAAATTATCAAAAAAGATGTGGATGTGGTGAAAGAATACTTCGCCAATGTTG

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

AAACCTTTGAAATTATCAAAAAAGATGTGGATGTGGTGAAAGAATACTTCGCCAATGTTG

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

GCCTGTATAGCATGGGTCTGGGTCCGACCCTGATTGGTGCCGGTGTTATTGAAGAACTGG

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

GCCTGTATAGCATGGGTCTGGGTCCGACCCTGATTGGTGCCGGTGTTATTGAAGAACTGG

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

CAAGCGGCACCGCAGAAAAACTGGAACATCTGCTGAAATTTGTTCCGCTGCTGCCGAAAG

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

CAAGCGGCACCGCAGAAAAACTGGAACATCTGCTGAAATTTGTTCCGCTGCTGCCGAAAG

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

ATTTTGCATTTGATTATGCATTCACCGATCTGGAAGTGTTCAAACGTTATGTGGATGAAA

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

ATTTTGCATTTGATTATGCATTCACCGATCTGGAAGTGTTCAAACGTTATGTGGATGAAA

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


