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CAGGTYgCAGCTGGTGCAGTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
CAGGTCCAGCTGGTGCAAaTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
CAGGTYCAGCTGGTGCAGTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
CAGGTCCAGCTGGTGCAGTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTICT
CAGGTCCAGCTGGTGCAGTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
CAGGTYgCAGCTGGTGCAGTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
—————————————————————————————————— AGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
CAGGTCCAGCTGGTGCAATCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
CAGGTYgCAGCTGGTGCAGTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
CAGGTCCAGCTGGTGCAGTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCaGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
CAGGTCCAGCTGGTGCAGTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
CAGGTCCAGCTGGTGCAGTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
CAGGTCCAGCTGGTGCAGTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGETCCTCaGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT
CAGGTCCAGCTGGTGCAGTCTGGGGCTGAGGTGAAGAAGCCTGGGTCCTCGGTGAAGGTCTCCTGCAAGGCTTCT

80 90 100 110 120 130 140 150

GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCTIATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAGGG

GGAGGCACCTTCAGCAGCTATaCT
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCT
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCT
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCT
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCT]
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCT
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATACT
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCT
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCT
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCT
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCT
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCT
GGAGGCACCTTCAGCAGCTATGCT

ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGRAGE
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAGGE
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAAGG
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAGGG
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAGGG
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAAGE
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAAGE
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAAGE
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAGGG
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAAGG
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAGGEG
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAGGEG
ATCAGCTGGGTGCGACAGGCCCCTGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGAGGG

160 170 180 190 200 210 220

ATCATCCCTATCTTTGGTACAGCAAACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACGAATCC
ATCATCCCTATCCTTGGTALAGCAAACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACAAATCC
ATCATCCCTATCTTTGGTACAGCAJAACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACGAATCC
ATCATCCCTATCCcTTGGTAtAGCAJAACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACAAATCC

ATCATCCCTATCTTTGGTACAGCA
ATCATCCCTATCTTTGGTACAGCA
ATCATCCCTATCTTTGGTACAGCA
ATCATCCCTATCCTTGGTACAGCA
ATCATCCCTATCCcTTGGTAtAGCA
ATCATCCCTATCCTTGGTAtAGCA
ATCATCCCTATCcTTGGTACAGCA
ATCATCCCTATCTTTGGTACAGCA
ATCATCCCTATCTTTGGTACAGCA
ATCATCCCTATCTTTGGTACAGCA

AACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCaCGGACGAATCC
AACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACaAAATCC
AACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACGAATCC
AACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACaAAATCC
AACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACAAATCC
AACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACAAATCC
AACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACGAATCC
AACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACGAATCC
AACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACGAATCC
JAACTACGCACAGAAGTTCCAGGGCAGAGTCACGATTACCGCGGACGAATCC

230 240 250 260 270 280 290
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTIGCGAGAGAA
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTIGCGAGA -~~~
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGALGACACGGC
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTIGCGAGAGAA
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTGCGAGA ~ -~
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTIGCGAGAGARA
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAG
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTIGCGAGAGARA
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTIGCGAGAGAA
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTIGCGAGAGARA
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTIGCGAGAGARA
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTIGCGAGAGAR
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTIGCGAGAGAA
ACGAGCACAGCCTACATGGAGCTGAGCAGCCTGAGATCTGAGGACACGGCCGTGTATTACTGTIGCGAGAGA
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CAGGTG~CAGCTGGTGCAG~-TCTG~~~GGGCTGAGGTGAAGAA~~-~GCCTGGGGCCTCAGTGARA
CAGGTG~CAGCTGGTGCAG~TCTG~-~~--GGGCTGAGGTGAAGAA~~~GCCTGGGGCCTCAGTGAA
CAGGTG~-CAGCTGGTGCAG~-TCTG~~~GGGCTGAGGTGAAGAA-~-~-GCEtTGGGGCCTCAGTGAA
CAGGTG~-CAGCTGGTGCAG~-TCTG~-~~-GGGCTGAGGTGAAGAA~-~-~-GCCTGGGGEGCCTCAGTGARA

GAcCgtgtcgtCAGaAaTcTCAGCCtGCctCAGCTCcaTGTaGGCTGEGCTGALGgQACGTGtECecoctGGtCatgGTGAC
GAGCCCACTCCCAGGTGTCAGCTGGTGCAGCTCTGTGTGGGCTGAGGTGAAGAACGTGCCTGGGGCCTCAGTGAA

80 90 100 110 120 130 140 150
GGTCTCCTGCAAGGCTTCTIGGATACACCTTCACCGGCTACTATIATGCACTGG ~~--GTGCGA - =~~~ — CAGGCCCC
GGTCTCCTGCAAGGCTTCT|IGGATACACCTTCACCGGCTACTATIATGCACTGG ~-~~GTGCGA -~ = ==~ cCAGGCCCC
GGTCTCCTGCAAGGCTTCT|IGGATACACCTTCACCGGCTACTATIATGCACTGGEG ~~-=~GTGCNA - - - — —— CAGGCCCC
GGTCTCCTGCAAGGCTTCT|IGGATACACCTTCACCGGCTACTATIATGCACTGG ~~~GTGCGA ~ = = = = = CAGGCCCC

ccTgeCCTG~~AaaCTTCT|IGtgcAtAgtTTgtgCcaCcACTgT
GGTCTCCTGCAAGGCTTCTIGGATACACCTTCACCGGCTACTAT

160

taGggtTGaTCCGTcCcATCCACTCAAGCCCTE
ATGCACTGGTCCGTGCGATCCACTCAGGCCCC

170 180 190

200 210 220

TGGACAAGGGCTTGAGTGG
TGGACAAGGGCTTGAGTGG
TGGACAAGGGCTTGAGTGG

ATGGGACGGATCAACCCTAACAGTGGTGGCACA
ATGGGATGGATCAACCCTAACAGTGGTGGCACA
ATGGGATGGATCAACCCTAACAGTGGTGGCACA

TGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGATGGATCAACCCTAACAGTGGTGGCACA

TGtcCAgGGGCCcTG

~-TcGecAc~--~cCAgtgCatAtAGTaGccGgtgA

TGGACAAGGGCTTGAGTGGATGGGATGGATCAACCCTAACAGTGGTGGCACA

230 240
GGCAGGGTCACCAgtACCA
GGCAGGGTCACCATGACCA
GGCAGGGTCACCATGACCA
GGCtGGGTCACCATGACCA

AACTATGCACAGAAGTTT -~CAG
AACTATGCACAGAAGTTT-~CAG
AACTATGCACAGAAGTTT ~~CAG
AACTATGCACAGAAGTTT ~-~CAG
AggTgTatcCAGAAGccTTGCAG
AACTATGCACAGAAGTTTTGCAG

250 260 270
GGGACACGTCCA~~TCAGCAC~AGCCTACATGG
GGGACACGTCCA~-~-TCAGCAC~AGCCTACATGG
GGGACACGTCCA-~-TCAGCAC~-AGCCTACATGG
GGGACACGTCCA~~TCAGCAC~-AGCCTACATGG

280 290 300
AGCTGAGCAGGCTGAGATCTGAC
AGCTGAGCAGGCTGAGATCTGAC
AGCTGAGCAGGCTGAGATCTGAC
AGCTGAGCAGGCTGAGATCTGAC

GagAcctTCACtgaGgCCccaGgCttecTtCACCTCAGCcCCAGAaCTgCACC~AGCTGcaC~-~CTGgGA~~~Gtg
GGCAGGGTCACCATGACCAGGGACACGTCCACCTCAGCACCAGCCTACATGGAGCTGAGCAGGCTGAGATCTGAC
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