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GGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATACTGGGCCTTTTCAGGTCTGGTAATTGGA
GAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATACTGGGCCTTTTCAGGTCTGGTAATTGGA

150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260 270 280
ATGAGTACAATCTAAACCCCTTAACGAGGATCAATT GGAGGGCAAGTET GGTGECAGEAGECGEGGTAATTICCAGETCCAATAGE GTATATTTAAGTTGETGEAGTTAAAAAGETE GTAGTT GGATTTEGGGTGGGGEETG

ATGAGTACAATCTAAACCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTTAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGA CGGGTGGGGCCTG
ATGAGTACAATCTAAACCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTTAAGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGA CGGGTGGGGCCTG

290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390 400 410 420
CCGGTECGECGTTTEGGTGTGEACTGGEAGGGECCACETT G GEC GGGGAE GGGETECTGGGETTCACT GTCAN GGGACTE GGAGTE GGEGETGITACTTTGAGTAAATTAGAGT GTTCAAAGEAGGECTACGETETGAA

CCGGTCCGCCG CGGTGTGCACTGGCAGGGCCCACCTTGTTGCCGGGGACGGGCTCCTGGGCTTCACTGTCC-GGGACTCGGAGTCGGCGCTGTTAC GAGTAAATTAGAGTGTTCAAAGCAGGCCTACGCTCTGAA
CCGGTCCGCCG CGGTGTGCACTGGCAGGGCCCACCTTINTTGCCGGGGACGGGCTCCTGGGCTTCACTGTCCGGGGACTCGGAGTCGGCGCTGTTAC GAGTAAATTAGAGTGTTCAAAGCAGGCCTACGCTCTGAA

430 440 450 460 470 480 490 500 510 520 530 540 550 560
[TACATTAGCATGGAATAACACGATAGGACTCTGGECTATCCT GTTGGTETGTAGGACCGGAGTAATGATTAAGAGGGACAGTE GGGGGEATTEGTATTTCATTGTCAGAGGT GAAATTCTTGGATTTATGAAAGACGAACT

TACATTAGCATGGAATAACACGATAGGACTCTGGCCTATCCTGTTGGTCTGTAGGACCGGAGTAATGATTAAGAGGGACAGTCGGGGGCATTCGTATTTCATTGTCAGAGGTGAAATTCTTGGA ATGAAAGACGAACT
TACATTAGCATGGAATAACACGATAGGACTCTGGCCTATCCTGTTGGTCTGTAGGACCGGAGTAATGATTAAGAGGGACAGTCGGGGGCATTCGTATTTCATTGTCAGAGGTGAAATTCTTGGA ATGAAAGACGAACT

570 580 590 600 610 620 630 640 650 660 670 680 690 700
ACTGEGAAAGEATTT GECAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAATCGAAAGTT GGGGGETEGAAGACGATTAGATACC GTCCTAGTCTCAACCATAAACGATGECGACTAGGGATE GGE GGATGITTETTCGATGACTCEGECG

ACTGCGAAAGCATTTGCCAAGGATG CATTAATCAAGAACGAAAGT TGGGGGCTCGAAGACGATTAGATACCGTCCTAGTCTCAACCATAAACGATGCCGACTAGGGATCGGCGGATGTTTCTTCGATGACTCCGCCG
ACTGCGAAAGCATTTGCCAAGGATG CATTAATCAAGAACGAAAGTTGGGGGCTCGAAGACGATTAGATACCGTCCTAGTCTCAACCATAAACGATGCCGACTAGGGATCGGCGGATGTTTCTTCGATGACTCCGCCG
7|1 0 720 730 740 750 760 770 780 790 800 8|1O 820 830 840

GCACCTTATGAGAAATCAAAGTTITTGGGTTEEGGGGGGAGTAT GGIEGEAAGGETGAAACTTAAAGGAATT GACGGAAGGGEACCACCAGGEGTGGAGECTGEGGETTAATTT GACTCAACACGGGAAAACTTACCAGGT

GCACCTTATGAGAAATCAAAGTTTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGCGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAAACTTACCAGGT
GCACCTTATGAGAAATCAAAGTTTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAAT TGACGGAAGGGCACCACCAGGCGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAAACTTACCAGGT

850 860 870 880 890 900 910 920 930 940 950 960 970 980
CCAGACATAGT GAGGATTGACAGATTGAGAGETCTTTCTT GATTCTATGGGT GGTGGIGEATGGECGITETTAGTT GGT GGGITGECTTGTCAGGTTGATTCEGGTAAC GAAC GAGACCTCAGECTGETAAATAGTCACGG

CCAGACATAGTGAGGATTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGGTTGCCTTGTCAGGTTGATTCCGGTAACGAACGAGACCTCAGCCTGCTAAATAGTCACGG
CCAGACATAGTGAGGATTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGGTTGCCTTGTCAGGTTGATTCCGGTAACGAACGAGACCTCAGCCTGCTAAATAGTCACGG

990 1,000 1,010 1,020 1,030 1,040 1,050 1,060 1,070 1,080 1,090 1,100 1,110 1,120
TTGGETCGECAGEE GGEGGACTTETTAGAGGGACTATT GGEGACTAGECAAT GGAAGEATGAGGEAATAACAGGTCT GTGATGECCTTAGATGITCTGGGECGCAC GEGEGETACACT GATGCATTCAACGAGECTAGEET

TTGGCTCGCCAGCCGGCGGACTTCTTAGAGGGACTATTGGCGACTAGCCAATGGAAGCATGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGT TCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATGCATTCAACGAGCCTAGCCT
TTGGCTCGCCAGCCGGCGGACTTCTTAGAGGGACTATTGGCGACTAGCCAATGGAAGCATGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGT TCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATGCATTCAACGAGCCTAGCCT
1,130 1,140 1,150 1,160 1,170 1,180 1,190 1,200 1,210 1,220 1,230 1,240 1,250 1,263

T GGEEGAGAGGECC GGGTAATETTTGAAACT GEATC GTGATGGGGATAGATTATTGECAATTATTAATCTTCAACGAGGAAT GECTAGTAAGEGEAAGTCATCAGETT GEGTT GATTAC GTCCCTGECCTTTGTAC

TGGCCGAGAGGCCCGGGTAATCTTTGAAACTGCATCGTGATGGGGATAGATTAT

TGGCCGAGAGGCCCGGGTAATCTTTGAAACTGCATCGTGATGGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTCAACGAGGAATGCCTAGTAAGCGCAAGTCATCAGCTTGCGTTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTAC



