
ATTGTGCATAGT----GGTGCGAA

ATTGTGCATAGT----GCTTCGAA

ATTCTTCATAGT----GGTGCGAA

GATACATGTGCAAACATGAA

ATTGTGCATAGT----CGTGCGAA

ATTCTGCATAGT----GGTGCGAA

ATTGTTCATAGT----GGTGCGAA

ATCTTGCTTAGT----GGTGCGAA

ATTGTGCATAGT----CTTGCTAA

ATCTTGCTTAGT----CTTGCTAA

ATCTTGCATAGT----GGTGCGAA

ATTATACGTAGT----GGTGCGAA

ATCGCGTATAGT----GGTGCGAA

ATCACATGTAGT----GGTGCGAA

ATTGTGCATAGTTA--GGTGCGAA

ATTGTGCATAGTTAT-GGTGCGAA

ATTGTGCATAGTTAGTGGTGCGAA

TATATGCATACAT---AGTGCAAA

ATTATGCATGTGA---AGTGCAAA

AATATGCAAAAT----TATGCAAT

AAGGTGCACACT----GGTGCATT

AATAGGCACTATA---CTTGCATA

TATATGCACTATA---CTTGCATA

TATATGCATATA----TGATGTGT

TATATGCAAATAT---TATTAGTA

TGTATGCAAAAAT---GGTGCATA

CTAATGCATTTAA---AGTGCAAT

TGTGTGCA---17---AGTGCACA
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