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GCTAGCGT TTATCATGATCCGGGTA

RERRRANAR RN RN AR RN
TGOGGGGT TCTCATCATCATCATCATCATGGTATGGCTAGCGT TTATCATGATCCGGGTA

AACCGGT TCATAAAAT CATTGAAGAACGT GCACGT GAGAGT CCGGATAAAGTI TGCACT GG

AR AN A AN AN REANERRR AN
AACCGGT TCATAAAAT CATTGAAGAACGT GCACGT GAGAGT CCGGATAAAGT TGCACTGG

61 --------- B S TS TS TS TS +

TTTATGAAGAT GECACCGAACT GACCTATAAAGAT CTGAT TAGCAAAGCAAAAGCCGI TG

LELCEERTE LT e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
TTTATGAAGAT GECACCGAACT GACCTATAAAGAT CTGATTAGCAAAGCAAAAGCCGT TG

121 --------- S S S S S +

CCAATCTGCTGTATGAAAATAAAGT TCGCAAATGCGATACCGTGTTCCTGATTATGI TTA

R AN RN NN ERNEE
CCAATCTGCTGTATGAAAATAAAGT TCGCAAATGCGATACCGTGT TCCTGATTATGTITTA

181 --------- Fome oo - e oo - Fomm e oo Fome oo - e oo - +

ACCGTCCGGAATTTGT TACCAGCCTGCTGEGT GCACTGTATGCCGGTGCACGTGI TGT TA

R R AR RN ARARERRNRAAEAEY
ACCGTCCGGAAT TTGT TACCAGCCT GCTGGGT GCACT GTATGCCGGT GCACGTGTTGT TA

241 --------- e oo - e oo - Fome e oo - Fome e oo - e oo - +

TTGT TGATGCACT GACCCAGAAAGAAGAT CTGECATTTCAGCTGAATGATAGCGCACCEA

RN AN A A RN AN A E AN EAN
TTGT TGATGCACT GACCCAGAAAGAAGAT CTGGCAT TTCAGCT GAATGATAGCGCACCGA
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AAGT TGTTCTGGCAGAT GAAGAAGT TCTGCAGCGCGAAAGCGAAACCCTGAAAGGTTATG

AR AN A AN AR AN NRARREE NN
AAGTTGT TCT GGCAGAT GAAGAAGT TCTGCAGCGOGAAAGCGAAACCCTGAAAGGT TATG

CAGT TCTGACCGAAAAAGAT CTGAGCAGCGCAAGCCGTGAACATGAAGI TGT TGT TGGT T

AR AR R R A AR AR E AN NAnEANREEEEAA Ay
CAGTTCTGACCGAAAAAGAT CTGAGCAGCGCAAGCGGT GAACATGAAGT TGTTGT TGGT T

ATGAAGATGATGCCCGTGTTTTCTATTATGCAGGTAT TGCAGGT CGTACCATGCAGGT TA

RN AR AN AN AR AERRRNE NN
ATGAAGATGATGCCCGTGT TTTCTAT TATGCAGGTATTGCAGGT CGTACCATGCAGGT TA

TTCATAGCCATCGTAGCT TTACCGGT GCAATTATGCCGCT GGT TCAGGCCGAAGGTATTA

RN R AN RN AN ANARRREANAAEAEY
TTCATAGCCATCGTAGCT TTACCGGT GCAAT TATGCCGCT GGT TCAGGCCGAAGGTATTA

ATGCAAATGATGT TAGCCTGGT TACCGT TCCGCTGACCCATGT TCTGEGTCTGGATGCAG

RN R RN AR AN EEAEAREE NN
ATGCAAATGATGT TAGCCTGGT TACCGT TCCGCTGACCCATGT TCTGGGT CTGGATGCAG

CACTGCTGAGCGCACTGGT TAGCGGT GCAACCGCACT GCTGCTGAAAAAGT TCAATAT GG

R AR AR R RN AN NANRRRREEAANNEY
CACT GCT GAGCGCACT GGT TAGCGGT GCAACCGCACT GCTGCTGAAAAAGT TCAATATGG

ATAAAAT CAAAGAGAT GGT TGCACGT CGTAGCCCGACCTATCTGGT TGCAGI TCCGCTGG

RN AR R RN AN E A EnAEERRN A
ATAAAAT CAAAGAGAT GGT TGCACGT CGTAGCCCGACCTATCTGGT TGCAGT TCCGCTGG

TTTTTCAGACCCT GATGAAAGAAGAT GAAGAAT TTGT TAAAAGCCT GEGT CAGAGCCTGC

R R NN NN NARAEARE RN AAEY
TTTTTCAGACCCTGATGAAAGAAGATGAAGAAT TTGT TAAAAGCCT GGGT CAGAGCCTGC

GI TGGECAAT GAGCGGT GGTGCATAT CTGCCTCCGGATGATCAGCGT CGT TGGGAAGAAC

AR R AR AR AR AN A NRAREREE AN
GT TGGGCAATGAGCGGT GGT GCATATCTGCCT CCGGAT GATCAGCGT CGT TGGGAAGAAC
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TGACCGGTAAACCGCTGCTGCAGGT TTATGGTATGACCGAAGCACCGCAGATTTTTGCAA

AR AR RN AN AN AN ARARR RN
TGACCGGT AAACCGCTGCTGCAGGT TTATGGTATGACCGAAGCACCGCAGAT TTTTGCAA

CCACACCCGAAAAACATAAAAT TGGTAGCCTGEGT TTTCCGECTGCCTGGET GT TGAAGCAC

RN RN AN RAE NN ERAREREEE NN
CCACACCCGAAAAACATAAAAT TGGTAGCCTGGGT TTTCCGCTGCCT GGT GT TGAAGCAC

TGCTGGT TAAT CCGGAAACCCT GGAACCGGT TGAAGAT CAGEGTGAACTGCTGGI TCGT G

RN A AR A AR NN ANARRREREAAN AN
TGCTGGT TAATCCGGAAACCCT GGAACCGGT TGAAGAT CAGGGT GAACTGCTGGT TCGTG

GI'CCGCAGGT TATGAAATGT TATCCGGAT CCTGAAGAAAACAGCAAAGCCTTTGTTGAAG

R RN A AN AN NAREERRREEAA AN
GTCCGCAGGT TATGAAAT GT TATCCGGATCCTGAAGAAAACAGCAAAGCCT TTGTTGAAG

TGAATGGTAAAGT TTGGATGCGCACCGGT GATATTCTGGCAAAAGATGAAGAAGECTTCT

LELCEEETET T e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
TGAATGGTAAAGI TTGGAT GCGCACCGGT GATAT TCTGECAAAAGAT GAAGAAGCECTTCT

ATTATTTCCGT GGTGT TCGTAAACGTATGCT GAAATACAAAGCCTATCCGATCTTTCCGA

RN R AR RRA R
ATTATTTCCGTGGTGTI TCGTAAACGT AT GCTGAAATACAAAGCCTATCCGATCTTTCCGA

AAGACCTGGAACTGATTCTGCTGAAACAT CCGT GTGT TGCCGAAGCCGAAGI TGT TGGT G

AR AR AR AN ARARRREAA A
AAGACCT GGAACT GATTCTGCT GAAACATCCGT GT GT TGCCGAAGCCGAAGT TGTTGGTG

AACCGGECAGGCGAAGT TGGT CAGAT TCCGGT TGCAAAAGT TAAACT GAAAGAAGGT TGTA

AR A R RN A AN nnnEAAR AN
AACCGGCAGGCGAAGT TGGT CAGAT TCCGGT TGCAAAAGT TAAACT GAAAGAAGGT TGTA

AAGCCACACCGGAAGAAATCATGGATTTTGT GAATAAACGT GTGECAGCCTACAAAAAAG

AR R R RN RN RRERAA Y
AAGCCACACCGGAAGAAATCATGGATTTTGT GAATAAACGT GT GGCAGCCTACAAAAAAG



TGCGCAAAGTTATTATCCTGGAATAACCATGG

AR R AR AR
TGOGCAAAGT TATTATCCTGGAATAACCAT GGAAT TCGAAGCT TGATCCGGCT GCTAACA



