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Figure S1.
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-GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGAAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAACTTTAAACTATTGAATACCACATTATTGATCGTTTATATCGATAAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCTCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGACAACAATAAGTTCAAGCTATCAAATATAACATTATTGATCGTTTATATCGAAAAAAGCAATTTGTAGTACTATACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCTCCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAAGACAACAATAAGTTCAAGCTATCAAATATAACATTATTGATCGTTTATATCGAAAAAAGCAATTTGTAGTACTATACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCTCAATCGATCGATAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAATCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCTCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAATCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCTCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAACATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAATCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCTCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-GCCTCAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATACCTATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGTTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATACCTATTGATCGGTAACAACGATCAATTAATAATATAACAATAAGTTTAAACTATCAAATATCACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAATCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGAGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGTTTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGTAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGAGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGTTTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGTAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGAGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGTTTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGCGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGATTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAGGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGCGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGATTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAGGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGCGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGATTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAGGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACGCGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGATTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAGGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATACCTATTGATCGGTAACAGCGATCAATTAACGAGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGTTTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATACCTATTGATCGGTAACAGCGATCAATTAACGAGCAAACAATAACTTTAAACTATCAAAGTTTACATTATTGATCGTTTATATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATACCAATTGATCGATAATATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGCTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
-ATACCAATTGATCGATAATATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGCTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
-ATACCAATTGATCGATAACATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGCTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
-ATACCAATTGATCGATAACATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGCTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
-ATACCAATTGATCGATAACATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGTTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
-ATACCAATTGATCGATAACATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGTTTAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
-ATACCAATTGATCGATAACATCGATCAATATATTAAAACTCAATAGTTAAAAACTATTAAAAATACAATTATTGATCGCTTATATCGATCAAACCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCTGAA
-ATATCAATCTATCTATTTTAACAATCAATTTAAGTAATTACTATATGTAAAAACTATTAAACAAATGATTATTGATCGTCTTTATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATATCAATCTATCTATTTTAACAATCAATTTAAGTAATTACTATATGTAAAAACTATTAAACAAATGATTATTGATCGTCTTTATCGATCAAAGCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATATCAACCTATCGATTGCAACGATCGATTTTAATGTGTATGATAGTTGTAAGCTATCAAACACTAGATTATTGATCGTCTTTATCGATCAAATCAATTTGTAGTGCTACACTCCAGACCTTTCCGAA
-ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACATGCATTATATAGATAAAAACTATCAAATTATACATTATTGATCGCTTGTATCGATCAAAACAATTTGTAGTGCTACACTTCAGATCTTTCCGAA
-ATAAAAATTGATCGGTAACAACGATCAATTAACATGCATTATATAGATAAAAACTATCAAATTATACATTATTGATCGCTTGTATCGATCAAAACAATTTGTAGTGCTACACTTCAGACCTTTCCGAA
-CTAAAGATTGATCGATATCAACGATCAATCAACCATTTCATAATAGCTATAAACTATCTTATATTGCATTATTGATCGTTAATATCGATCAAGACAATTTGTAATGCTACACTTCAGACCTTTCTGAA
-CTAAAGATTGATCGATATTAACGATCAATCAACCATTTCATAATAGCTATAAACTATCTTATATTGCATTATTGATCGTTAATATCGATCAAGACAATTTGTAATGCTACACTTCAGACCTTTCTGAA
AATAAAG-CTGATCGATATTAACGATCAATTGACCATTTTATAATAGGCAAATACTATCTTATATCACATTATTGATCGTTAATATCGATCAAGCCAATTTGTAATGCTACACTTCAGACCTTTCTGAA
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