
A  Sequence_1: m5-10  
Sequence_2: m5-10_del361bp  

 

Seq_1  1     actagtggatcttgatagaggctgggatatgggcacacaaccattaggtttggaaagcaa  60 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1     ACTAGTGGATCTTGATAGAGGCTGGGATATGGGCACACAACCATTAGGTTTGGAAAGCAA  60 
 
 
Seq_1  61    gatttcattcatccttcatcctggaacccagttgctaagggccagaaaaccagggtcctc  120 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  61    GATTTCATTCATCCTTCATCCTGGAACCCAGTTGCTAAGGGCCAGAAAACCAGGGTCCTC  120 
 
 
Seq_1  121   tacccacttcgctggctgtcaatgggagaggaagagagaaatcgggtacccaaagaagtc  180 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  121   TACCCACTTCGCTGGCTGTCAATGGGAGAGGAAGAGAGAAATCGGGTACCCAAAGAAGTC  180 
 
 
Seq_1  181   tgaacttttctcatggaggctgactctttggcaagtacctagcccaacagatctgcttga  240 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  181   TGAACTTTTCTCATGGAGGCTGACTCTTTGGCAAGTACCTAGCCCAACAGATCTGCTTGA  240 
 
 
Seq_1  241   aagccttccccaggtccaacaatgaagaggccaatgatgaaggtgctcggggtggggtgg  300 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  241   AAGCCTTCCCCAGGTCCAACAATGAAGAGGCCAATGATGAAGGTGCTCGGGGTGGGGTGG  300 
 
 
Seq_1  301   gggtggcgggactctgtagtcagagagcctgaccgggacccaggtcagtgaccccccagg  360 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  301   GGGTGGCGGGACTCTGTAGTCAGAGAGCCTGACCGGGACCCAGGTCAGTGACCCCCCAGG  360 
 
 
Seq_1  361   ctccccccccccgcccccagagaaactgcttccacaaagcaagggacacatgtgactgtt  420 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  361   CTCCCCCCCCCCGCCCCCAGAGAAACTGCTTCCACAAAGCAAGGGACACATGTGACTGTT  420 
 
 
Seq_1  421   ttgctctggcagaactgtatggagctgaatgagccagggggactcacatcaaggcaaccc  480 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  421   TTGCTCTGGCAGAACTGTATGGAGCTGAATGAGCCAGGGGGACTCACATCAAGGCAACCC  480 
 
 
Seq_1  481   tggcgtgctgcaaaagttcattagtcttgaacctcaagtgctggcagattcatgagccta  540 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  481   TGGCGTGCTGCAAAAGTTCATTAGTCTTGAACCTCAAGTGCTGGCAGATTCATGAGCCTA  540 
 
 
Seq_1  541   aaatatctgcgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtatgtgtgtgt  600 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  541   AAATATCTGCGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATGTGTGTGT  600 
 
 
Seq_1  601   gtgtgtgtgtgtatacagacatcagtcttgagaaaacaagaatacaaaaataccgagaat  660 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  601   GTGTGTGTGTGTATACAGACATCAGTCTTGAGAAAACAAGAATACAAAAATACCGAGAAT  660 
 
 
Seq_1  661   gggagttgggagttgggaatgtcaagtgcttagtgttctgttctcagcaacaacccgccc  720 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  661   GGGAGTTGGGAGTTGGGAATGTCAAGTGCTTAGTGTTCTGTTCTCAGCAACAACCCGCCC  720 
 
 
Seq_1  721   cctcatgcttgtaatctcagccctggagaggtagatgctggaggaacagacattcaaggt  780 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  721   CCTCATGCTTGTAATCTCAGCCCTGGAGAGGTAGATGCTGGAGGAACAGACATTCAAGGT  780 
 
 
Seq_1  781   catcctgggcaaacacggggaactgagccagcctggtctacatgagacccatcttaaaaa  840 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  781   CATCCTGGGCAAACACGGGGAACTGAGCCAGCCTGGTCTACATGAGACCCATCTTAAAAA  840 
 
 
Seq_1  841   caaaacaaaacaaaacaaaacaaaacaaaacaaaaaacaacaaaaaaaaaacaaaccaaa  900 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  841   CAAAACAAAACAAAACAAAACAAAACAAAACAAAAAACAACAAAAAAAAAACAAACCAAA  900 
 

 

m5­10 



Seq_1  901   aaaaacaacaaccaaccaaccaacaaacaaacaaacaacagaacagaacagaaaggaaaa  960 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  901   AAAAACAACAACCAACCAACCAACAAACAAACAAACAACAGAACAGAACAGAAAGGAAAA  960 
 
 
Seq_1  961   gaaaagaaacagatgagacctggagacatagaagatgctacagtcgcccccaccccccac  1020 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  961   GAAAAGAAACAGATGAGACCTGGAGACATAGAAGATGCTACAGTCGCCCCCACCCCCCAC  1020 
 
 
Seq_1  1021  cccacccctacctgcctcaccaggctgagactagagaagctgggtaggccccacagatgg  1080 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1021  CCCACCCCTACCTGCCTCACCAGGCTGAGACTAGAGAAGCTGGGTAGGCCCCACAGATGG  1080 
 
 
Seq_1  1081  ctaggagatttgctgaggttagacgtccattcagagcgattatctaccctccctggccag  1140 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1081  CTAGGAGATTTGCTGAGGTTAGACGTCCATTCAGAGCGATTATCTACCCTCCCTGGCCAG  1140 
 
 
Seq_1  1141  ttctgagagagttggggtacagccacagcatgtaacaaagctaccatcccgcagctccaa  1200 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1141  TTCTGAGAGAGTTGGGGTACAGCCACAGCATGTAACAAAGCTACCATCCCGCAGCTCCAA  1200 
 
 
Seq_1  1201  ggccttgattggcagcagtgggtctggacctctctccctatggccctcctgtctctctgg  1260 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1201  GGCCTTGATTGGCAGCAGTGGGTCTGGACCTCTCTCCCTATGGCCCTCCTGTCTCTCTGG  1260 
 
 
Seq_1  1261  gttgcttattaccaagctgggctgtcaatggtggaagggcactatctcattctttcccaa  1320 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1261  GTTGCTTATTACCAAGCTGGGCTGTCAATGGTGGAAGGGCACTATCTCATTCTTTCCCAA  1320 
 
 
Seq_1  1321  agcttgttccctctcacagggactcacaagacatttagcctggattgtccaccggccacc  1380 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1321  AGCTTGTTCCCTCTCACAGGGACTCACAAGACATTTAGCCTGGATTGTCCACCGGCCACC  1380 
 
 
Seq_1  1381  gcatcccccctcccccccgagaagaacactctctctcctcaccctgaaaattcaaggaag  1440 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1381  GCATCCCCCCTCCCCCCCGAGAAGAACACTCTCTCTCCTCACCCTGAAAATTCAAGGAAG  1440 
 
 
Seq_1  1441  agctcaaccagaatattcctttaatgttttctctgtcacatccaacaccaaactcttctt  1500 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1441  AGCTCAACCAGAATATTCCTTTAATGTTTTCTCTGTCACATCCAACACCAAACTCTTCTT  1500 
 
 
Seq_1  1501  ggcctgttgttcctaaatgagagaggctggtgtcagtttccattaatgtcaaatgttctc  1560 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1501  GGCCTGTTGTTCCTAAATGAGAGAGGCTGGTGTCAGTTTCCATTAATGTCAAATGTTCTC  1560 
 
 
Seq_1  1561  ctttctgacttcctcctcccgagaagaggtggctccaggccatggaaggaagggagggtt  1620 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1561  CTTTCTGACTTCCTCCTCCCGAGAAGAGGTGGCTCCAGGCCATGGAAGGAAGGGAGGGTT  1620 
 
 
Seq_1  1621  aagagtggaacatctaaagtcccagacctggctggttccaccaagggttaccactcaaaa  1680 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1621  AAGAGTGGAACATCTAAAGTCCCAGACCTGGCTGGTTCCACCAAGGGTTACCACTCAAAA  1680 
 
 
Seq_1  1681  gggtcccgagtcaggctgatactaaatatcattttttttctggctgaaactaagtagcaa  1740 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1681  GGGTCCCGAGTCAGGCTGATACTAAATATCATTTTTTTTCTGGCTGAAACTAAGTAGCAA  1740 
 
 
Seq_1  1741  ttttctcaaagccaagggtaccagtggaagcactctcaggcttccatacttcagtgtcca  1800 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1741  TTTTCTCAAAGCCAAGGGTACCAGTGGAAGCACTCTCAGGCTTCCATACTTCAGTGTCCA  1800 
 
 
Seq_1  1801  catctagacaccgagggatacaagactggactgccccctccatctccactgttgacagta  1860 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1801  CATCTAGACACCGAGGGATACAAGACTGGACTGCCCCCTCCATCTCCACTGTTGACAGTA  1860 

 



Seq_1  1861  ttatgggtggctcttggtcgctacagtgaccaggaaacccagagtccttcatgaaacaca  1920 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1861  TTATGGGTGGCTCTTGGTCGCTACAGTGACCAGGAAACCCAGAGTCCTTCATGAAACACA  1920 
 
 
Seq_1  1921  gctctcccacccaaagcagtccagtctacttcctaaccagggttcttcctgttgtgattg  1980 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1921  GCTCTCCCACCCAAAGCAGTCCAGTCTACTTCCTAACCAGGGTTCTTCCTGTTGTGATTG  1980 
 
 
Seq_1  1981  ggacagagggacaagctgtctctgcttccagagccttctatcagggctgggtgaggcagg  2040 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  1981  GGACAGAGGGACAAGCTGTCTCTGCTTCCAGAGCCTTCTATCAGGGCTGGGTGAGGCAGG  2040 
 
 
Seq_1  2041  aagggattgactggggggggggtgcagctagcagctgatggggaagaaaaattagaggtc  2100 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2041  AAGGGATTGACTGGGGGGGGGGTGCAGCTAGCAGCTGATGGGGAAGAAAAATTAGAGGTC  2100 
 
 
Seq_1  2101  tcgaccaaacaattgtcttggtgactgatccttctacttggggtttggctaccctcctca  2160 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2101  TCGACCAAACAATTGTCTTGGTGACTGATCCTTCTACTTGGGGTTTGGCTACCCTCCTCA  2160 
 
 
Seq_1  2161  ccctcgcccgcacccccccccccacctcccttcacctctctaaagtcattaccagagttt  2220 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2161  CCCTCGCCCGCACCCCCCCCCCCACCTCCCTTCACCTCTCTAAAGTCATTACCAGAGTTT  2220 
 
 
Seq_1  2221  tcacttacagctccaggcaggagtggcagctctcttttcttcctacctcctcagtggacc  2280 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2221  TCACTTACAGCTCCAGGCAGGAGTGGCAGCTCTCTTTTCTTCCTACCTCCTCAGTGGACC  2280 
 
 
Seq_1  2281  ccagctgagaaccttgtactccctgaggagaggaaagaaagctatcgagggccacccata  2340 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2281  CCAGCTGAGAACCTTGTACTCCCTGAGGAGAGGAAAGAAAGCTATCGAGGGCCACCCATA  2340 
 
 
Seq_1  2341  ttatcctcaaggatcagggtgcctgcatgtgtgtggataaactgatgtttcttgaacaag  2400 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2341  TTATCCTCAAGGATCAGGGTGCCTGCATGTGTGTGGATAAACTGATGTTTCTTGAACAAG  2400 
 
 
Seq_1  2401  tgtgtaggcccaagtttaaaagtctgatgtgatcttggtaatttcctaaacctggagcga  2460 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2401  TGTGTAGGCCCAAGTTTAAAAGTCTGATGTGATCTTGGTAATTTCCTAAACCTGGAGCGA  2460 
 
 
Seq_1  2461  ccacactgccctggtatacagaagtaaccattcccaatttctcctttgtttccccggccc  2520 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2461  CCACACTGCCCTGGTATACAGAAGTAACCATTCCCAATTTCTCCTTTGTTTCCCCGGCCC  2520 
 
 
Seq_1  2521  aaggtgaggtttcatctctcctccctaccctaccccacccctgcatctatgcatggccct  2580 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2521  AAGGTGAGGTTTCATCTCTCCTCCCTACCCTACCCCACCCCTGCATCTATGCATGGCCCT  2580 
 
 
Seq_1  2581  ttatgaaacggcttggattctctctggtgtgatgcctctcttcttcagggcaggctggct  2640 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2581  TTATGAAACGGCTTGGATTCTCTCTGGTGTGATGCCTCTCTTCTTCAGGGCAGGCTGGCT  2640 
 
 
Seq_1  2641  ggaaagggcccccggaggcctccagcattggatagaggtgcagtttcatctctggttttg  2700 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2641  GGAAAGGGCCCCCGGAGGCCTCCAGCATTGGATAGAGGTGCAGTTTCATCTCTGGTTTTG  2700 
 
 
Seq_1  2701  aatctggccctttgagcaagcccagcacacacgtgtggatttaattttcctttctttctt  2760 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2701  AATCTGGCCCTTTGAGCAAGCCCAGCACACACGTGTGGATTTAATTTTCCTTTCTTTCTT  2760 
 
 
Seq_1  2761  gctttctttctccccccccaaagggaacaagaaaaatagtctttcgtgtcgacagcgcga  2820 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2761  GCTTTCTTTCTCCCCCCCCAAAGGGAACAAGAAAAATAGTCTTTCGTGTCGACAGCGCGA  2820 

 



Seq_1  2821  caccattccttctgccaaagaaaatttgtcttttccagagccccagagaatagtgcactc  2880 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2821  CACCATTCCTTCTGCCAAAGAAAATTTGTCTTTTCCAGAGCCCCAGAGAATAGTGCACTC  2880 
 
 
Seq_1  2881  ccaggtttccttagcacccttctgtcagggtatggggggatccagataggtccctttacg  2940 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2881  CCAGGTTTCCTTAGCACCCTTCTGTCAGGGTATGGGGGGATCCAGATAGGTCCCTTTACG  2940 
 
 
Seq_1  2941  ttcaagggggaccccagccctagagttattagcctaggtctctgccaataaggtcaccac  3000 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  2941  TTCAAGGGGGACCCCAGCCCTAGAGTTATTAGCCTAGGTCTCTGCCAATAAGGTCACCAC  3000 
 
 
Seq_1  3001  atacacacattttgaggccactgatggtgtagaagcaacatctacatccacagaactttc  3060 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3001  ATACACACATTTTGAGGCCACTGATGGTGTAGAAGCAACATCTACATCCACAGAACTTTC  3060 
 
 
Seq_1  3061  atcgactttgggattgcagataggattcaaattcccctggttcagtgcagaccctgcagc  3120 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3061  ATCGACTTTGGGATTGCAGATAGGATTCAAATTCCCCTGGTTCAGTGCAGACCCTGCAGC  3120 
 
 
Seq_1  3121  ccgaggaggctccatgccatttcacttcagaccctcaccctttgggactgatgaccaccg  3180 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3121  CCGAGGAGGCTCCATGCCATTTCACTTCAGACCCTCACCCTTTGGGACTGATGACCACCG  3180 
 
 
Seq_1  3181  aaattgggggggggggcgggatttggacagcatgtcctttaccaccgagttctacagtca  3240 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3181  AAATTGGGGGGGGGGGCGGGATTTGGACAGCATGTCCTTTACCACCGAGTTCTACAGTCA  3240 
 
 
Seq_1  3241  cctaactgctactttgagggagtgaggactcctcgaacagcttgttgtctacagaaacat  3300 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3241  CCTAACTGCTACTTTGAGGGAGTGAGGACTCCTCGAACAGCTTGTTGTCTACAGAAACAT  3300 
 
 
Seq_1  3301  atccatgtcttatctccttgatttgaaatacaaaacaacctgtccacccactcggtcaag  3360 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3301  ATCCATGTCTTATCTCCTTGATTTGAAATACAAAACAACCTGTCCACCCACTCGGTCAAG  3360 
 
 
Seq_1  3361  agcaataatcataaccagagggatattagaagggtatattgaatattgaataattgcgaa  3420 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3361  AGCAATAATCATAACCAGAGGGATATTAGAAGGGTATATTGAATATTGAATAATTGCGAA  3420 
 
 
Seq_1  3421  cctagtcaacactttccctgaaggcccaaagctgagaggctggaagctgaataaaacatt  3480 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3421  CCTAGTCAACACTTTCCCTGAAGGCCCAAAGCTGAGAGGCTGGAAGCTGAATAAAACATT  3480 
 
 
Seq_1  3481  ggaaagaaccttcctgaaatcctggaaaaaaaaacccacataataaagtcagatttcact  3540 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3481  GGAAAGAACCTTCCTGAAATCCTGGAAAAAAAAACCCACATAATAAAGTCAGATTTCACT  3540 
 
 
Seq_1  3541  gggcaagagggaaagtgacctcctgaggaaaaaaaaaaccaagaaaacaaaaaaaccttc  3600 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3541  GGGCAAGAGGGAAAGTGACCTCCTGAGGAAAAAAAAAACCAAGAAAACAAAAAAACCTTC  3600 
 
 
Seq_1  3601  ccaccctcccaaggagtcttccttctgcaatctaagttggccaaagtttagttttctcgt  3660 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3601  CCACCCTCCCAAGGAGTCTTCCTTCTGCAATCTAAGTTGGCCAAAGTTTAGTTTTCTCGT  3660 
 
 
Seq_1  3661  catttctattgtcattagaattcttattagttttcccaggcctgtgtgctctcctctcta  3720 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3661  CATTTCTATTGTCATTAGAATTCTTATTAGTTTTCCCAGGCCTGTGTGCTCTCCTCTCTA  3720 
 
 
Seq_1  3721  ctttctgaccccagaggagacccaaaggaggcagggacagggccattggggagggatact  3780 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3721  CTTTCTGACCCCAGAGGAGACCCAAAGGAGGCAGGGACAGGGCCATTGGGGAGGGATACT  3780 
 
 
Seq_1  9541  tttgttttctgttttgttttgggtttctacccgatggcttccaaaaataccgacgcctta  9600 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9541  TTTGTTTTCTGTTTTGTTTTGGGTTTCTACCCGATGGCTTCCAAAAATACCGACGCCTTA  9600 
 
 
Seq_1  9601  tctttattggctcttccaggagttcagacaaatttgacggacagctctcttatcacccag  9660 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9601  TCTTTATTGGCTCTTCCAGGAGTTCAGACAAATTTGACGGACAGCTCTCTTATCACCCAG  9660 
 
 



Seq_1  3781  gaactaagtctgtgttcccgcgtgttctctttgctttactctaaaattaaagggggaaat  3840 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3781  GAACTAAGTCTGTGTTCCCGCGTGTTCTCTTTGCTTTACTCTAAAATTAAAGGGGGAAAT  3840 
 
 
Seq_1  3841  gtaaggaatagcaataatacgaatactaataatagcaatagtaataatacaaataacagc  3900 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3841  GTAAGGAATAGCAATAATACGAATACTAATAATAGCAATAGTAATAATACAAATAACAGC  3900 
 
 
Seq_1  3901  aatggctcattacgttttgttttgttttaatagaattccgggtcttcctatctttcgagg  3960 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3901  AATGGCTCATTACGTTTTGTTTTGTTTTAATAGAATTCCGGGTCTTCCTATCTTTCGAGG  3960 
 
 
Seq_1  3961  tatttaagatcaaggcggaaattttgcaaaagggggcaaggaagtatgagaaaaaccagc  4020 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  3961  TATTTAAGATCAAGGCGGAAATTTTGCAAAAGGGGGCAAGGAAGTATGAGAAAAACCAGC  4020 
 
 
Seq_1  4021  ggggagcagggttaggaaagcgcaactcttggaaagaaggaaggtgccaggcgtgtatgt  4080 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4021  GGGGAGCAGGGTTAGGAAAGCGCAACTCTTGGAAAGAAGGAAGGTGCCAGGCGTGTATGT  4080 
 
 
Seq_1  4081  tgctgccctctcccgcacagaggatgagggtgaagcggacaaggagacgctgaggctgca  4140 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4081  TGCTGCCCTCTCCCGCACAGAGGATGAGGGTGAAGCGGACAAGGAGACGCTGAGGCTGCA  4140 
 
 
Seq_1  4141  gtctcttcccgtggtggttgctttctccagagcacggggccagtctctgaagctgggctt  4200 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4141  GTCTCTTCCCGTGGTGGTTGCTTTCTCCAGAGCACGGGGCCAGTCTCTGAAGCTGGGCTT  4200 
 
 
Seq_1  4201  ggcccaggtagttgcacccgaaattgcggagcaatgggggaaagtgaaaggaactcggcc  4260 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4201  GGCCCAGGTAGTTGCACCCGAAATTGCGGAGCAATGGGGGAAAGTGAAAGGAACTCGGCC  4260 
 
 
Seq_1  4261  cactcgcggggcaccctcggtctgggtttcctgcccccacctcggttctcctggtcaccc  4320 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4261  CACTCGCGGGGCACCCTCGGTCTGGGTTTCCTGCCCCCACCTCGGTTCTCCTGGTCACCC  4320 
 
 
Seq_1  4321  tactcgaatacggggacaaggattctggattgcattcttgggtgaaaacgtgaatttggg  4380 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4321  TACTCGAATACGGGGACAAGGATTCTGGATTGCATTCTTGGGTGAAAACGTGAATTTGGG  4380 
 
 
Seq_1  4381  gctcgttcgcctgggaaacgaaagcaaagctggagcaccaggccgggcagcctggactct  4440 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4381  GCTCGTTCGCCTGGGAAACGAAAGCAAAGCTGGAGCACCAGGCCGGGCAGCCTGGACTCT  4440 
 
 
Seq_1  4441  tggggaagagaacagggatgcacgctggtgtcctgcatctgtgctgcaggctgctgcccc  4500 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4441  TGGGGAAGAGAACAGGGATGCACGCTGGTGTCCTGCATCTGTGCTGCAGGCTGCTGCCCC  4500 
 
 
Seq_1  4501  gctgtcccttggggcctgaccttggctctaccgctgcagggccgcccgtgtcactgccgc  4560 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4501  GCTGTCCCTTGGGGCCTGACCTTGGCTCTACCGCTGCAGGGCCGCCCGTGTCACTGCCGC  4560 
 
 
Seq_1  4561  tccaatcctcggtggactgcgaccagaaccgggtcatgcttctgggaatcctaaagtttc  4620 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4561  TCCAATCCTCGGTGGACTGCGACCAGAACCGGGTCATGCTTCTGGGAATCCTAAAGTTTC  4620 
 
 
Seq_1  4621  agggatcgcaaaaccccaggacaagttcagatggaatgtctggctctcctggggcccgca  4680 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4621  AGGGATCGCAAAACCCCAGGACAAGTTCAGATGGAATGTCTGGCTCTCCTGGGGCCCGCA  4680 
 
 
Seq_1  4681  acgcgggggttggggtgggggcggcgggaggagaaacttaccctcgggaaggcctgacgc  4740 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4681  ACGCGGGGGTTGGGGTGGGGGCGGCGGGAGGAGAAACTTACCCTCGGGAAGGCCTGACGC  4740 



Seq_1  4741  tcgcttgctccgtgtagggcaggcctagcttattgcccggagccgctggggtgggagaaa  4800 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4741  TCGCTTGCTCCGTGTAGGGCAGGCCTAGCTTATTGCCCGGAGCCGCTGGGGTGGGAGAAA  4800 
 
 
Seq_1  4801  gtctgtgcggtttcgtaactcaaaacccaatgggtttccaaatgcgcgtagaagcttacg  4860 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4801  GTCTGTGCGGTTTCGTAACTCAAAACCCAATGGGTTTCCAAATGCGCGTAGAAGCTTACG  4860 
 
 
Seq_1  4861  cagacccacccgacctctcagaaattatgcccattgatccaactagaaataattgccgat  4920 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4861  CAGACCCACCCGACCTCTCAGAAATTATGCCCATTGATCCAACTAGAAATAATTGCCGAT  4920 
 
 
Seq_1  4921  ttccacaaaacaaaatagagcgcctcgcccctctgcaggatccggcgctgaaaaaaaaat  4980 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4921  TTCCACAAAACAAAATAGAGCGCCTCGCCCCTCTGCAGGATCCGGCGCTGAAAAAAAAAT  4980 
 
 
Seq_1  4981  tccctctgcacagtgcacccgtctctaccccttctcccaccccgccccaccacacactcg  5040 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  4981  TCCCTCTGCACAGTGCACCCGTCTCTACCCCTTCTCCCACCCCGCCCCACCACACACTCG  5040 
 
 
Seq_1  5041  caccccgcccccgtctggccactctgggacccattgcatccccggatctcactgaaggag  5100 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5041  CACCCCGCCCCCGTCTGGCCACTCTGGGACCCATTGCATCCCCGGATCTCACTGAAGGAG  5100 
 
 
Seq_1  5101  cggcagaccgaatggcctttctctctacaaggaaccttggcagacatctaagatatctaa  5160 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5101  CGGCAGACCGAATGGCCTTTCTCTCTACAAGGAACCTTGGCAGACATCTAAGATATCTAA  5160 
 
 
Seq_1  5161  tatccactaagatagcaaccagtacttatttcagcactgggcatgagatatggcacccca  5220 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5161  TATCCACTAAGATAGCAACCAGTACTTATTTCAGCACTGGGCATGAGATATGGCACCCCA  5220 
 
 
Seq_1  5221  aatgtaaccagctaaaagggcctcctcgacagaaaaataaaactgtgtaagtaagaagcc  5280 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5221  AATGTAACCAGCTAAAAGGGCCTCCTCGACAGAAAAATAAAACTGTGTAAGTAAGAAGCC  5280 
 
 
Seq_1  5281  tttaccttttgcaacgaaccttaggaaaccttggtttccttacaaatgggagctaaagtg  5340 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5281  TTTACCTTTTGCAACGAACCTTAGGAAACCTTGGTTTCCTTACAAATGGGAGCTAAAGTG  5340 
 
 
Seq_1  5341  gtctcggtcctcacttctcttgatctctctaagagaatcgattttgcttctatttgtgtc  5400 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5341  GTCTCGGTCCTCACTTCTCTTGATCTCTCTAAGAGAATCGATTTTGCTTCTATTTGTGTC  5400 
 
 
Seq_1  5401  tcctgttcacactctctactccagggggctctgggtttatttatttctttatttccccca  5460 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5401  TCCTGTTCACACTCTCTACTCCAGGGGGCTCTGGGTTTATTTATTTCTTTATTTCCCCCA  5460 
 
 
Seq_1  5461  aggtccaggcatgctggagttgtgtcttccagtagaccttgataaacgaagatggggaga  5520 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5461  AGGTCCAGGCATGCTGGAGTTGTGTCTTCCAGTAGACCTTGATAAACGAAGATGGGGAGA  5520 
 
 
Seq_1  5521  gaacccagcctcccgccactgcccgccactgccccccagtccagcgtgacaaggcgcggg  5580 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5521  GAACCCAGCCTCCCGCCACTGCCCGCCACTGCCCCCCAGTCCAGCGTGACAAGGCGCGGG  5580 
 
 
Seq_1  5581  ctggttgcgtgacttgtgacgtctccacgcccaataggaccagcggctggtgagatagtc  5640 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5581  CTGGTTGCGTGACTTGTGACGTCTCCACGCCCAATAGGACCAGCGGCTGGTGAGATAGTC  5640 
 
 
Seq_1  5641  gctatcgcctggttgcctctttattttattggggtatgcctggcaataaacagtaatatt  5700 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5641  GCTATCGCCTGGTTGCCTCTTTATTTTATTGGGGTATGCCTGGCAATAAACAGTAATATT  5700 
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Seq_1  5701  taatttgtcggagaccacaaaccaacggcgagctgggaggtacttgcttttcttgacaga  5760 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5701  TAATTTGTCGGAGACCACAAACCAACGGCGAGCTGGGAGGTACTTGCTTTTCTTGACAGA  5760 
 
 
Seq_1  5761  ccctggaagaagtcttcgttttaaagggggggtgtctttgcgggggggggggaggtgatg  5820 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5761  CCCTGGAAGAAGTCTTCGTTTTAAAGGGGGGGTGTCTTTGCGGGGGGGGGGGAGGTGATG  5820 
 
 
Seq_1  5821  tcttttcaaaactcattgtgagctacctcgcctcagtgagcaaacccttttggctttttg  5880 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5821  TCTTTTCAAAACTCATTGTGAGCTACCTCGCCTCAGTGAGCAAACCCTTTTGGCTTTTTG  5880 
 
 
Seq_1  5881  gctgaagaaagagtgaggttattggaggtgagtcttgttgggggaaaactaaagggaggg  5940 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5881  GCTGAAGAAAGAGTGAGGTTATTGGAGGTGAGTCTTGTTGGGGGAAAACTAAAGGGAGGG  5940 
 
 
Seq_1  5941  acagatatctatcttcagggcggccttaattttccccagagcctctgcttcccaccctac  6000 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  5941  ACAGATATCTATCTTCAGGGCGGCCTTAATTTTCCCCAGAGCCTCTGCTTCCCACCCTAC  6000 
 
 
Seq_1  6001  ctaagcctggctgaaccccttcctgactggatttttatcttctatcacctggaagactgg  6060 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6001  CTAAGCCTGGCTGAACCCCTTCCTGACTGGATTTTTATCTTCTATCACCTGGAAGACTGG  6060 
 
 
Seq_1  6061  atctcgtgtgccagtttgtaagcaaaatacagaaaacaacattgagtggtggctggcttc  6120 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6061  ATCTCGTGTGCCAGTTTGTAAGCAAAATACAGAAAACAACATTGAGTGGTGGCTGGCTTC  6120 
 
 
Seq_1  6121  gtgcaccatctaagcccaaggaaggaagtgtttctggctgggttgttgcttggggaaggc  6180 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6121  GTGCACCATCTAAGCCCAAGGAAGGAAGTGTTTCTGGCTGGGTTGTTGCTTGGGGAAGGC  6180 
 
 
Seq_1  6181  cagcttttccctctcgggaagggcctgctgattatttatggggattaattttatcctcaa  6240 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6181  CAGCTTTTCCCTCTCGGGAAGGGCCTGCTGATTATTTATGGGGATTAATTTTATCCTCAA  6240 
 
 
Seq_1  6241  atctctgtgaatgtaaaagggattggcgaggtctgtctggatttcccctatgcttcaacc  6300 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6241  ATCTCTGTGAATGTAAAAGGGATTGGCGAGGTCTGTCTGGATTTCCCCTATGCTTCAACC  6300 
 
 
Seq_1  6301  agagatgcaggctctcaaccggctttcagctttcagtcctgcacccaaggttgaggttgc  6360 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6301  AGAGATGCAGGCTCTCAACCGGCTTTCAGCTTTCAGTCCTGCACCCAAGGTTGAGGTTGC  6360 
 
 
Seq_1  6361  ctctctgttcaaccccaaaggctttctagctgactttttagaagcgcgtgacgaaggtgt  6420 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6361  CTCTCTGTTCAACCCCAAAGGCTTTCTAGCTGACTTTTTAGAAGCGCGTGACGAAGGTGT  6420 
 
 
Seq_1  6421  ttgcacaaataaatagctggccttggccagggtctgtgtgaaaacagacctggaaactag  6480 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6421  TTGCACAAATAAATAGCTGGCCTTGGCCAGGGTCTGTGTGAAAACAGACCTGGAAACTAG  6480 
 
 
Seq_1  6481  agagtggggttgcccctagctgcccccacgcttacaactgcaaagtccactgaagttttt  6540 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6481  AGAGTGGGGTTGCCCCTAGCTGCCCCCACGCTTACAACTGCAAAGTCCACTGAAGTTTTT  6540 
 
 
Seq_1  6541  gcaagggcagcctgcaaattttgcagccacagaggctacaatgttgccggagtcctatgg  6600 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6541  GCAAGGGCAGCCTGCAAATTTTGCAGCCACAGAGGCTACAATGTTGCCGGAGTCCTATGG  6600 
 
 
Seq_1  6601  gctctctctctctctctctctctctctctctctctctctctctctctctctctctctctc  6660 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6601  GCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTC  6660 
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Seq_1  6661  tccagtccttggctctaaggatgtagtttctaattagagtcccagaaaagactccctgta  6720 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6661  TCCAGTCCTTGGCTCTAAGGATGTAGTTTCTAATTAGAGTCCCAGAAAAGACTCCCTGTA  6720 
 
 
Seq_1  6721  cttagagaatacaaggaagctgaagagggaaacagaatgtgatttggggcatttgtttca  6780 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6721  CTTAGAGAATACAAGGAAGCTGAAGAGGGAAACAGAATGTGATTTGGGGCATTTGTTTCA  6780 
 
 
Seq_1  6781  agcaacattctgtgcttgtcccggcctggttctgcttacagcaagagctacttccagtgc  6840 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6781  AGCAACATTCTGTGCTTGTCCCGGCCTGGTTCTGCTTACAGCAAGAGCTACTTCCAGTGC  6840 
 
 
Seq_1  6841  ctctgctgtgggctgcttttattcaccctctgaactgcagacttcagagaggctaagggc  6900 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6841  CTCTGCTGTGGGCTGCTTTTATTCACCCTCTGAACTGCAGACTTCAGAGAGGCTAAGGGC  6900 
 
 
Seq_1  6901  aggccaaggagtgctggcagctgaaacccccagccagccctcagtgactgattattttaa  6960 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6901  AGGCCAAGGAGTGCTGGCAGCTGAAACCCCCAGCCAGCCCTCAGTGACTGATTATTTTAA  6960 
 
 
Seq_1  6961  taaaactgggcactgctctgtgtacactccagtgtgtgtcttgaggagggggcacacaca  7020 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  6961  TAAAACTGGGCACTGCTCTGTGTACACTCCAGTGTGTGTCTTGAGGAGGGGGCACACACA  7020 
 
 
Seq_1  7021  acaatttcttggcatctttgatcttggttcccccatcctaaggcaccttctcccccaagt  7080 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7021  ACAATTTCTTGGCATCTTTGATCTTGGTTCCCCCATCCTAAGGCACCTTCTCCCCCAAGT  7080 
 
 
Seq_1  7081  cctagagagcttggagtggggtagggtgggggacaatgagtctgaagtggaggagagatg  7140 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7081  CCTAGAGAGCTTGGAGTGGGGTAGGGTGGGGGACAATGAGTCTGAAGTGGAGGAGAGATG  7140 
 
 
Seq_1  7141  tcaaggcagctagtcctggctctgcaaggggccaggcagggtcacaccactctctgtctg  7200 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7141  TCAAGGCAGCTAGTCCTGGCTCTGCAAGGGGCCAGGCAGGGTCACACCACTCTCTGTCTG  7200 
 
 
Seq_1  7201  aggtcagcattggagacagaaatcgggtgaggctgcagaggcccatgggtgtgtgcacac  7260 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7201  AGGTCAGCATTGGAGACAGAAATCGGGTGAGGCTGCAGAGGCCCATGGGTGTGTGCACAC  7260 
 
 
Seq_1  7261  gcctaatgcatccagtcttggttctctgcagggctgggccattgaaattgctgggctccc  7320 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7261  GCCTAATGCATCCAGTCTTGGTTCTCTGCAGGGCTGGGCCATTGAAATTGCTGGGCTCCC  7320 
 
 
Seq_1  7321  agagttctgccttgattactgtagcttgcctgcctgccttccttctttccttccttcctt  7380 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7321  AGAGTTCTGCCTTGATTACTGTAGCTTGCCTGCCTGCCTTCCTTCTTTCCTTCCTTCCTT  7380 
 
 
Seq_1  7381  ccttccttccttccttccttccttcctcttccttctctttttttctttcctccctgcaac  7440 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7381  CCTTCCTTCCTTCCTTCCTTCCTTCCTCTTCCTTCTCTTTTTTTCTTTCCTCCCTGCAAC  7440 
 
 
Seq_1  7441  cactggctcagagcagtcaacagagatggaaggagggtaaagaggatgggaagtggaaag  7500 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7441  CACTGGCTCAGAGCAGTCAACAGAGATGGAAGGAGGGTAAAGAGGATGGGAAGTGGAAAG  7500 
 
 
Seq_1  7501  ggagtgggggtggggaatcagcaggtcctatagtggttcaagagtttggggtatatctag  7560 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7501  GGAGTGGGGGTGGGGAATCAGCAGGTCCTATAGTGGTTCAAGAGTTTGGGGTATATCTAG  7560 
 
 
Seq_1  7561  tgagaaagtgggaaaggtggtgggaggagggagggaggggaggagaggacacacacacac  7620 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7561  TGAGAAAGTGGGAAAGGTGGTGGGAGGAGGGAGGGAGGGGAGGAGAGGACACACACACAC  7620 

 



Seq_1  7621  acacacacacacacacacacacacacacacacacacacagagagagagagagagagagag  7680 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7621  ACACACACACACACACACACACACACACACACACACACAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAG  7680 
 
 
Seq_1  7681  agagagagagagagaagagggagccagttagagaagcattttctatactttgtgagcacc  7740 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7681  AGAGAGAGAGAGAGAAGAGGGAGCCAGTTAGAGAAGCATTTTCTATACTTTGTGAGCACC  7740 
 
 
Seq_1  7741  ccagctgagttagtttgtcagagagagagagagagagagagagagagagagagagagaga  7800 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7741  CCAGCTGAGTTAGTTTGTCAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGA  7800 
 
 
Seq_1  7801  gagagagaaagtcatacttcaaattctggaactttaacccctgaaagcatctctctgaaa  7860 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7801  GAGAGAGAAAGTCATACTTCAAATTCTGGAACTTTAACCCCTGAAAGCATCTCTCTGAAA  7860 
 
 
Seq_1  7861  acagctggctgattcccaagtctctctcaagtctcccagtttttcttctctgggggtgca  7920 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7861  ACAGCTGGCTGATTCCCAAGTCTCTCTCAAGTCTCCCAGTTTTTCTTCTCTGGGGGTGCA  7920 
 
 
Seq_1  7921  agagcagagcaggacactgagatcgtagggtttagggatgctcccagatctgctatttag  7980 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7921  AGAGCAGAGCAGGACACTGAGATCGTAGGGTTTAGGGATGCTCCCAGATCTGCTATTTAG  7980 
 
 
Seq_1  7981  tcttctgttcctctaagccgttctggagcccgacaacttaaaagtatttggggctagcga  8040 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  7981  TCTTCTGTTCCTCTAAGCCGTTCTGGAGCCCGACAACTTAAAAGTATTTGGGGCTAGCGA  8040 
 
 
Seq_1  8041  acagccagcgagcagtggaggaggtgtgtgctggaggtgggcagtcgctgggaggctcta  8100 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8041  ACAGCCAGCGAGCAGTGGAGGAGGTGTGTGCTGGAGGTGGGCAGTCGCTGGGAGGCTCTA  8100 
 
 
Seq_1  8101  gtggtgggtacttctttgtagcaacagtagcagctagcttgggcaagcaatccccagcac  8160 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8101  GTGGTGGGTACTTCTTTGTAGCAACAGTAGCAGCTAGCTTGGGCAAGCAATCCCCAGCAC  8160 
 
 
Seq_1  8161  aaactccagagacaccatgcctgcacccccacctggcctccggctttcctgctaagagga  8220 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8161  AAACTCCAGAGACACCATGCCTGCACCCCCACCTGGCCTCCGGCTTTCCTGCTAAGAGGA  8220 
 
 
Seq_1  8221  agaggggcggtggcgaatgcatccccctgtacagagcgaggtaaccgtactaccatatgg  8280 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8221  AGAGGGGCGGTGGCGAATGCATCCCCCTGTACAGAGCGAGGTAACCGTACTACCATATGG  8280 
 
 
Seq_1  8281  ccggggaggcttgggcgggagcaggcagccacagtcggctggggaaacagagaatggcgg  8340 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8281  CCGGGGAGGCTTGGGCGGGAGCAGGCAGCCACAGTCGGCTGGGGAAACAGAGAATGGCGG  8340 
 
 
Seq_1  8341  actccagccctgtcttgcattctgcagagtctggcttgcagagattttacccgagccttt  8400 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8341  ACTCCAGCCCTGTCTTGCATTCTGCAGAGTCTGGCTTGCAGAGATTTTACCCGAGCCTTT  8400 
 
 
Seq_1  8401  caaggcaagagggagccgccgggaggctgccgcgactcggggagcagcgttgaggcttgc  8460 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8401  CAAGGCAAGAGGGAGCCGCCGGGAGGCTGCCGCGACTCGGGGAGCAGCGTTGAGGCTTGC  8460 
 
 
Seq_1  8461  aaggcacacggcctggttctgtcaaaccacatcttgctcgtctccgccggcctctaagct  8520 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8461  AAGGCACACGGCCTGGTTCTGTCAAACCACATCTTGCTCGTCTCCGCCGGCCTCTAAGCT  8520 

 



Seq_1  8521  tccctggatcctggcaagggttccggagggtttctccctatggctggccgcgaatgggag  8580 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8521  TCCCTGGATCCTGGCAAGGGTTCCGGAGGGTTTCTCCCTATGGCTGGCCGCGAATGGGAG  8580 
 
 
Seq_1  8581  agcgtatgtggggctccagccctgtttttctttgttatgagaagatcatgggggatccca  8640 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8581  AGCGTATGTGGGGCTCCAGCCCTGTTTTTCTTTGTTATGAGAAGATCATGGGGGATCCCA  8640 
 
 
Seq_1  8641  tggcagttttccccaagctcctaaggccagaggaagaaagaattgggcctcagaaacgat  8700 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8641  TGGCAGTTTTCCCCAAGCTCCTAAGGCCAGAGGAAGAAAGAATTGGGCCTCAGAAACGAT  8700 
 
 
Seq_1  8701  ctgtggcggtttaggtctcaggccgcttcaaaccaggctggtatgcaggcttctttgcct  8760 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8701  CTGTGGCGGTTTAGGTCTCAGGCCGCTTCAAACCAGGCTGGTATGCAGGCTTCTTTGCCT  8760 
 
 
Seq_1  8761  aagaagctgctaaaactgtgggaagccatctcttacttgaggtctgctggtgttttgagg  8820 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8761  AAGAAGCTGCTAAAACTGTGGGAAGCCATCTCTTACTTGAGGTCTGCTGGTGTTTTGAGG  8820 
 
 
Seq_1  8821  tagaggcagtggtagaaatcctcccttgaggaagggggttgaactaagaatttcaactgc  8880 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8821  TAGAGGCAGTGGTAGAAATCCTCCCTTGAGGAAGGGGGTTGAACTAAGAATTTCAACTGC  8880 
 
 
Seq_1  8881  ttgcttcatcttcttctgttgaacactcggggctgccctaccaatgtacctccttcccta  8940 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8881  TTGCTTCATCTTCTTCTGTTGAACACTCGGGGCTGCCCTACCAATGTACCTCCTTCCCTA  8940 
 
 
Seq_1  8941  gcagtccactgaatgtctgcagcccagaatttatctgggactgattttaggctgtccgac  9000 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  8941  GCAGTCCACTGAATGTCTGCAGCCCAGAATTTATCTGGGACTGATTTTAGGCTGTCCGAC  9000 
 
 
Seq_1  9001  tgggagccaggctggcagtttgagttagccagccccgttgaagctcaaagacattccctt  9060 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9001  TGGGAGCCAGGCTGGCAGTTTGAGTTAGCCAGCCCCGTTGAAGCTCAAAGACATTCCCTT  9060 
 
 
Seq_1  9061  tagcttgattactccacgaaaacgcctgcaccaccgcccccaccccccactctcccgcag  9120 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9061  TAGCTTGATTACTCCACGAAAACGCCTGCACCACCGCCCCCACCCCCCACTCTCCCGCAG  9120 
 
 
Seq_1  9121  ccagccgatctgaaaaagatccgtgagggtacagccccgccaccggcagtggagagtcag  9180 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9121  CCAGCCGATCTGAAAAAGATCCGTGAGGGTACAGCCCCGCCACCGGCAGTGGAGAGTCAG  9180 
 
 
Seq_1  9181  ccaccgagttgtaggcccctctctgatttggatctacctccagctctccctggctacttt  9240 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9181  CCACCGAGTTGTAGGCCCCTCTCTGATTTGGATCTACCTCCAGCTCTCCCTGGCTACTTT  9240 
 
 
Seq_1  9241  atttatttatttatttatttatttatttatttatttatttattttccattggtattgctt  9300 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9241  ATTTATTTATTTATTTATTTATTTATTTATTTATTTATTTATTTTCCATTGGTATTGCTT  9300 
 
 
Seq_1  9301  aggcttggggagaggctgtttcattttaatgcctgtaacagatgatgagagggttattat  9360 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9301  AGGCTTGGGGAGAGGCTGTTTCATTTTAATGCCTGTAACAGATGATGAGAGGGTTATTAT  9360 
 
 
Seq_1  9361  cctctatcctccgggtatatctctttctcccctgttttttatttttgcaagacgcgggtt  9420 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9361  CCTCTATCCTCCGGGTATATCTCTTTCTCCCCTGTTTTTTATTTTTGCAAGACGCGGGTT  9420 
 
 
Seq_1  9421  attctgggccttttgtctattgtagaaaaataacgtctcttaggaggtttcattttttaa  9480 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9421  ATTCTGGGCCTTTTGTCTATTGTAGAAAAATAACGTCTCTTAGGAGGTTTCATTTTTTAA  9480 

 



Seq_1  9481  aaattgctggcatggtctcttggatttgacaaagaccatttctcaaaggggcacaaggtt  9540 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9481  AAATTGCTGGCATGGTCTCTTGGATTTGACAAAGACCATTTCTCAAAGGGGCACAAGGTT  9540 
 
 
Seq_1  9541  tttgttttctgttttgttttgggtttctacccgatggcttccaaaaataccgacgcctta  9600 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9541  TTTGTTTTCTGTTTTGTTTTGGGTTTCTACCCGATGGCTTCCAAAAATACCGACGCCTTA  9600 
 
 
Seq_1  9601  tctttattggctcttccaggagttcagacaaatttgacggacagctctcttatcacccag  9660 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9601  TCTTTATTGGCTCTTCCAGGAGTTCAGACAAATTTGACGGACAGCTCTCTTATCACCCAG  9660 
 
 
Seq_1  9661  agcctgtgcaggggagatgtggggggccttgccgcctcctccctgtctgaagcgggtctt  9720 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9661  AGCCTGTGCAGGGGAGATGTGGGGGGCCTTGCCGCCTCCTCCCTGTCTGAAGCGGGTCTT  9720 
 
 
Seq_1  9721  tcgcaagcggtggtgcgtggtcggaaagtataacaataaaaaaagactttctgaagcctc  9780 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9721  TCGCAAGCGGTGGTGCGTGGTCGGAAAGTATAACAATAAAAAAAGACTTTCTGAAGCCTC  9780 
 
 
Seq_1  9781  cttcagcttggagtgaagggtcaaacagcttgtcccctatgtcgctagacactctccaac  9840 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9781  CTTCAGCTTGGAGTGAAGGGTCAAACAGCTTGTCCCCTATGTCGCTAGACACTCTCCAAC  9840 
 
 
Seq_1  9841  tccctctcttgtcctcagaatagaacctcgcgcgggcacaggaacccctgcgcaccatgg  9900 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9841  TCCCTCTCTTGTCCTCAGAATAGAACCTCGCGCGGGCACAGGAACCCCTGCGCACCATGG  9900 
 
 
Seq_1  9901  ccgatacagatgagggctttggcctggcgcgcacgcctctggagcctgattccaaagaca  9960 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9901  CCGATACAGATGAGGGCTTTGGCCTGGCGCGCACGCCTCTGGAGCCTGATTCCAAAGACA  9960 
 
 
Seq_1  9961  ggtcttgcgattcgaaacctgagagtgctctgggggctcccagcaagtctccatcatccc  10020 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  9961  GGTCTTGCGATTCGAAACCTGAGAGTGCTCTGGGGGCTCCCAGCAAGTCTCCATCATCCC  10020 
 
 
Seq_1  10021 cgcaggctgccttcacccagcaggtaagaaaagccggcccagcggcaggcgtagaccgag  10080 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10021 CGCAGGCTGCCTTCACCCAGCAGGTAAGAAAAGCCGGCCCAGCGGCAGGCGTAGACCGAG  10080 
 
 
Seq_1  10081 gactgagcccagctctctgctaacggtgcaggggggtgggcagggccagctattccctct  10140 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10081 GACTGAGCCCAGCTCTCTGCTAACGGTGCAGGGGGGTGGGCAGGGCCAGCTATTCCCTCT  10140 
 
 
Seq_1  10141 atttcctggctagtctcaccaaatctcccccaattccactctatcccaatccactttatc  10200 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10141 ATTTCCTGGCTAGTCTCACCAAATCTCCCCCAATTCCACTCTATCCCAATCCACTTTATC  10200 
 
 
Seq_1  10201 gaggcgtttatctttatggcctgcgtattttagaaacctatttacattattggagagctc  10260 
             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||                   
Seq_2  10201 GAGGCGTTTATCTTTATGGCCTGCGTATTTTAGAAACCTATT------------------  10242 
 
 
Seq_1  10261 tcaattatccgactatttggggtcagctaacaacgggccagataattctctcccagctgc  10320 
                                                                          
Seq_2  10243 ------------------------------------------------------------  10242 
 
 
Seq_1  10321 cctgggtatgccttattaagggtcgggtcagcggccgcttcaggccggcatgagcgatga  10380 
                                                                          
Seq_2  10243 ------------------------------------------------------------  10242 
 
 
Seq_1  10381 cttgaccctccttagatctttcttagccttcgcctcggctcgcctgctctgcgcaacccg  10440 
                                                                          
Seq_2  10243 ------------------------------------------------------------  10242 
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Seq_1  10441 cctcgcccctcatacagtaccatttatcttgctccggggcctggaggagctccctgaccc  10500 
                                                                          
Seq_2  10243 ------------------------------------------------------------  10242 
 
 
Seq_1  10501 gccgaggagagcacacaggggctggaaccaaggcacccagagcccggctgactggaagtt  10560 
                                                                          
Seq_2  10243 ------------------------------------------------------------  10242 
 
 
Seq_1  10561 ggtccggagtggagggagaggtcttgtggtctgttatttgagtggccatcgttttttggg  10620 
                                                        ||||||||||||||||| 
Seq_2  10243 -------------------------------------------GGCCATCGTTTTTTGGG  10259 
 
 
Seq_1  10621 ggcgctaagtaggtttaaaactaggtgtcactgggaaggcttgaccagagagatgagttt  10680 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10260 GGCGCTAAGTAGGTTTAAAACTAGGTGTCACTGGGAAGGCTTGACCAGAGAGATGAGTTT  10319 
 
 
Seq_1  10681 gatctagaaatcttgtccaattgatgtgtgtatagcttttaataaaagcaaagaggctta  10740 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10320 GATCTAGAAATCTTGTCCAATTGATGTGTGTATAGCTTTTAATAAAAGCAAAGAGGCTTA  10379 
 
 
Seq_1  10741 agaatagtttggggaaatttacataacattttgaaaagggaaaacaagttcactttttag  10800 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10380 AGAATAGTTTGGGGAAATTTACATAACATTTTGAAAAGGGAAAACAAGTTCACTTTTTAG  10439 
 
 
Seq_1  10801 tcggtggttgataattgtttcacaatgaagagtagtgtctgactgttttggtattggttt  10860 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10440 TCGGTGGTTGATAATTGTTTCACAATGAAGAGTAGTGTCTGACTGTTTTGGTATTGGTTT  10499 
 
 
Seq_1  10861 ttagaaataacttccagtggaaagagaaaatgttaaaaggcttaattggttgccccaagt  10920 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10500 TTAGAAATAACTTCCAGTGGAAAGAGAAAATGTTAAAAGGCTTAATTGGTTGCCCCAAGT  10559 
 
 
Seq_1  10921 caaagaaaggctgggcggtggtgctagataaggcaagagtctggaaagattgttaatata  10980 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10560 CAAAGAAAGGCTGGGCGGTGGTGCTAGATAAGGCAAGAGTCTGGAAAGATTGTTAATATA  10619 
 
 
Seq_1  10981 gacactgagggggaaaactactttttttggtccttgagaagaaaaacgattttaaaattg  11040 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10620 GACACTGAGGGGGAAAACTACTTTTTTTGGTCCTTGAGAAGAAAAACGATTTTAAAATTG  10679 
 
 
Seq_1  11041 aaaatttctacatagtggctcacatgtgttggaatcttagcacttaggagggtgaggcag  11100 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10680 AAAATTTCTACATAGTGGCTCACATGTGTTGGAATCTTAGCACTTAGGAGGGTGAGGCAG  10739 
 
 
Seq_1  11101 gagggttgccaagagtttgagaccacttttatgcgctgcatagtgaattccaggcctgtc  11160 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10740 GAGGGTTGCCAAGAGTTTGAGACCACTTTTATGCGCTGCATAGTGAATTCCAGGCCTGTC  10799 
 
 
Seq_1  11161 tgggctgcagagcaagactttgtctccaatattaataacaacaataatattgaaaatttt  11220 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10800 TGGGCTGCAGAGCAAGACTTTGTCTCCAATATTAATAACAACAATAATATTGAAAATTTT  10859 
 
 
Seq_1  11221 tgtatgttcatatttagacccagtgatgacggacagcgatgtatttgcatagctgtgtgt  11280 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10860 TGTATGTTCATATTTAGACCCAGTGATGACGGACAGCGATGTATTTGCATAGCTGTGTGT  10919 
 
 
Seq_1  11281 tttgcatctgggtgacaatacaaaaatatcctagtggggttttctagatggatcccctcc  11340 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10920 TTTGCATCTGGGTGACAATACAAAAATATCCTAGTGGGGTTTTCTAGATGGATCCCCTCC  10979 
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Seq_1  11341 caatcatgtttcagctaaaaatggatccaaattagatggcctggtcctctaggggggagc  11400 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  10980 CAATCATGTTTCAGCTAAAAATGGATCCAAATTAGATGGCCTGGTCCTCTAGGGGGGAGC  11039 
 
 
Seq_1  11401 tctgtggaggggaataattcccaggcctcaatctggtggaagagacagcaggtactaagg  11460 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  11040 TCTGTGGAGGGGAATAATTCCCAGGCCTCAATCTGGTGGAAGAGACAGCAGGTACTAAGG  11099 
 
 
Seq_1  11461 actgagatgctgctggacgcaagctccaactcacctagggagctgtaggcagatgccatg  11520 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  11100 ACTGAGATGCTGCTGGACGCAAGCTCCAACTCACCTAGGGAGCTGTAGGCAGATGCCATG  11159 
 
 
Seq_1  11521 ggtcgccctagactttccatcactccccagaagtcagagc  11560 
             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
Seq_2  11160 GGTCGCCCTAGACTTTCCATCACTCCCCAGAAGTCAGAGC  11199 
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