
1

AATGGCAATTGTTCCGGGTGTTGCACGTATGGTTCTGGTTGATGCAGTTCCGGGTCTGAG

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

AATGGCAATTGTTCCGGGTGTTGCACGTATGGTTCTGGTTGATGCAGTTCCGGGTCTGAG

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

CAAAGGTGTTATGGAAGATATTAAACATGCCGCAGCAGTTTTTCGTCGTAGCATTCAGGT

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

CAAAGGTGTTATGGAAGATATTAAACATGCCGCAGCAGTTTTTCGTCGTAGCATTCAGGT

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

CGAATTGGCGGAAGGCCGTCAAGGCCACGTGTCTTGTCCAGAGCTCGCTAGCCTGGCACG

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

GCTAGCCTGGCACG

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

TGTTCCGTATAAAGTTGCAGTTATTGGCACCGGTCGTGTTGGTGCAACCTTTGCATATAC

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

TGTTCCGTATAAAGTTGCAGTTATTGGCACCGGTCGTGTTGGTGCAACCTTTGCATATAC

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

TGAAGCATATGATGATGTTAGCAAAGTGGAAAATGCCGATGCCATTGTTATTACCGCAGG

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

TGAAGCATATGATGATGTTAGCAAAGTGGAAAATGCCGATGCCATTGTTATTACCGCAGG

||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
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AGGTCTGGATCTGAGCCGTAGCCGTATTGAAGAATATGTTAAAGAAGTTGCAGCCACCAT

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

AGGTCTGGATCTGAGCCGTAGCCGTATTGAAGAATATGTTAAAGAAGTTGCAGCCACCAT

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

CAATCCGGTTGATGTGATGACCATGATTCTGAGTGATGTGATTGGCAATAAAGGCACCGT

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

CAATCCGGTTGATGTGATGACCATGATTCTGAGTGATGTGATTGGCAATAAAGGCACCGT

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

TCGCGATATCGGTGATAAACTGCGTGATCGTAATCCGGGTGCCTTTTATATGGTTATTAC

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

TCGCGATATCGGTGATAAACTGCGTGATCGTAATCCGGGTGCCTTTTATATGGTTATTAC

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

TAAACCGCGTAAAGCAGATATGAGCCGTCGTGATCTGGCAAAAGTTAATGCACAGATTAT

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

TAAACCGCGTAAAGCAGATATGAGCCGTCGTGATCTGGCAAAAGTTAATGCACAGATTAT

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

TGTTGCATGGTCAACCGTTACCGTTAAAGGTGTTCCGATTGATGAGTATATCAAAGAGAA

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

TGTTGCATGGTCAACCGTTACCGTTAAAGGTGTTCCGATTGATGAGTATATCAAAGAGAA

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

GAATGAACCGATTGCAGCAATTGATGGTTATGTTGTTGGTGAACATGGTGAAGAGGCATT

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

GAATGAACCGATTGCAGCAATTGATGGTTATGTTGTTGGTGAACATGGTGAAGAGGCATT

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

TATTGGTACAGGCACCAGCCTGGATACCTATCGTTTTCGTAGCGCAGTTAGCGAACTGCT

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

TATTGGTACAGGCACCAGCCTGGATACCTATCGTTTTCGTAGCGCAGTTAGCGAACTGCT

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



3

GCAGCTGCTGAACGAAGAAGAACGCGAACGTCTGAAACGTGCAGCCGAAGCAATTAAACG

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

GCAGCTGCTGAACGAAGAAGAACGCGAACGTCTGAAACGTGCAGCCGAAGCAATTAAACG

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

TGTTTATGAAGAAGCAGTGAGCAGCTAACCATGGGGTACCTGGAGCACAAGACTGGCCTC

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

TGTTTATGAAGAAGCAGTGAGCAGCTAACCATGG

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

ATGGGCCTTCCGCTCACTGC

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

TATTGCAAAACAGGGTGCAACCATTTGGGGTCCGGCAGCAACCTTTCAAGAAATTGTTGT

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

TATTGCAAAACAGGGTGCAACCATTTGGGGTCCGGCAGCAACCTTTCAAGAAATTGTTGT

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

TAGCCATCTGGCAAACGAAGGTCGTATTATTCCGGTTAGCGTTGTTCAAGAAGTTCCTGG

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

TAGCCATCTGGCAAACGAAGGTCGTATTATTCCGGTTAGCGTTGTTCAAGAAGTTCCTGG

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

CGTTGGTCGTGTTGCAGTTAGCGTTCCGACCAAAATTAGCGGTCGTCTGGTTCCGCTGCC

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

CGTTGGTCGTGTTGCAGTTAGCGTTCCGACCAAAATTAGCGGTCGTCTGGTTCCGCTGCC

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


