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1
1
1

94
107
104

GCT AT CC - - - AGCGCCGCT CCGT CT CGCAGGCGGT AAACCAGAT GT T GCAGCT CCAGCAGAT GGAT AT GT GT GCGGAT CCT CCAT CGCGCGGGCT T G - - - - - - - - - -
ACCGT GCT GAGGCGT T CGT ACGCCT CGCAGGCCAT CAACCAGAT GCT GCAGCT GCAACAGAT GGACAT CT GT GCGGAT CAGCCCT CACGCGGCT T GGT GAT CGGT GT
GCT AT T C - - - AGCGCCGCT CCGCCT CGCAGGCGGT AAACCAGAT GT T GCAGCT CCAGCAGAT GGACAT GT GT GCGGAT CCT CCAT CCCGCGGACT T GT GGT CGGCGT

95
108
105

187
214
211

- - - - - - - - - - - - - - CGGACCGCAAT GAT GCT GGCAT CCT CACCGCGGCCGGT T GGCGGT ACAAT GT CCAGAAGACT GCAGGCCT AT T GT T AGAGGT T CT CCGCAT GT
CT T CGCGGAT GAGGAGGACAAGAACGAT GCCGGCAT CCT GACACCGGCCGGT T GGCGGT ACAACGT GACCAAGACCAACGGCCGCCT CAT CCAGGT CCT GCGT AT GT
GT T CGCCGACGAAACGGACCGCAAT GAT GCT GGCGT CCT CACCGCGGCCGGT T GGCGGT ACAAT GT CCAGAAGACT GCCGGCCGAT T GCT AGAGGT CCT CCGCAT GT

188
215
212

294
321
318

CCGGACCCAT GCGCAAGCGGGGCGAGGCT CGCCT T T T CT T T GCGAT CGAGCCAGAGCGCAT CCCCT GT T ACT CT GT GGT GGCT GT GGT CGGCCT CGGCAAGGAGT GC
CCGGACCCAT GCCCAAGCGGGGCGAGGCCCGT CT GCT CT T CGCGAT CGAGCCAGAGCGCAT CCCCT ACT ACT CT GT GGT GGCT GT GGT CGGCCT CGGCAAGGAGT GC
CCGGACCCAT GCCCAAGCGGGGCGAGGCT CGCCT T T T CT T CGCGAT CGAGCCAGAGCGCAT CCCCT AT T ACT CT GT GGT GGCT GT GGT CGGCCT CGGCAAGGAGT GC

295
322
319

401
428
425

CT CGGCT ACAAT CCCT ACGAGGT GCT CGACGAACAGAAGGAGGCGAT CCGT CGCT CCGT GGCCGCCGCCT GCCGCAT CCT GGCCGAGCT GGACACCGACAGAAT CGA
CT CGGCT ACAAT CCCT ACGAGGT GCT CGACGAACAGAAGGAGGCGAT CCGT CGCT CCGT GGCCGCCGCCT GCCGCAT CCT GGCCGAGCT GGACACCGACAGAAT CGA
CT CGGCT ACAAT CCCT ACGAGGT GCT CGACGAACAGAAGGAGGCGAT CCGT CGT T CCGT GGCCGCCGCCT GCCGT AT CCT GGCCGAGCT GGACACCGACAGAAT CGA

402
429
426

508
535
532

AGT T GAAAACT GCGGCCACGCCGAGT CCGCCGCCGAGGGGGCCGCGT T GGGGAT CT GGCT CT ACCAGGAGCT GCGCAACCCACAGAACAGGAT T CCAGT GCCGT CGC
AGT T GAAAACT GCGGCCACGCCGAGT CCGCCGCCGAGGGGGCCGCGT T GGGCAT CT GGGCCT AT CAAGAGCT GCGAGACCCCAAGCAACGCGT CT CCGT ACCGT CCA
AGT T AAAAACT GCGGCCACGCCGAGT CCGCCGCCGAGGGGGCCGT AT T GGGCAT CT GGCT CT ACCAGGAGCT GCGCAACCCACAGAACAGGAT T CCAGT GCCGT CGC

509
536
533

615
642
639

T GGACT T AT ACGCAAGAAAAGACGAGT T CT GCGACCT CGAAGGACGGCGCAT T GGT CT GCAGAAGGCAGCCACCCAGAACCT GACGAGACAGCT GCAGGAGAT GCCC
T T GAT T T GT T T GCCACCCCAGAT GAT AT T T GCGACAT CGAAGGAT GGCGCAT T GGT CT GCAGAAGGCAGCCGCCCAGAACCT GACGCGGCAGCT GCAGGAGAT GCCC
T GGACT T AT ACGCAAGAAAAGACGAGGT CT GCGACCT CGAAGGAT GGCGT AT T GGT CT GCAGAAGGCAGCCGCCCAGAACCT GACGAGACAGCT GCAGGAGAT GCCC

616
643
640

645
748
746

T CCAACCT CCT CCAACCT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T GT CAAT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCAACCT CCT CACACCCACAGCCT T T GCGCAGAAT GT CGT CGAGGT GCT GT GCAAGT CCGGT GT CAAT GT GGAGGT CAAGGT CGAGGGCT GG - GCCGAGAGCCAGT
T CCAACCT CCT CACACCCACAGCT T T T GCGCGGAAT GT CGT CGAGGT GCT GT GCAAAT CCGGT GT CAAT GT GGAGGT CAAGGT CGAGGGCT GGT GCCGAGAGCCAGT

749
747

855
853

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGAT GCACGCCT T CCT GGCT GT GGGCAAGGCCT CGT GCGAGCCACCCAT CT T CT T GGAGCT GAGT T ACT ACGGCACCT GT GCCGAGGAGCGT CCCAT T GT ACT GGT G
CAAT GCACGCCT T CCT GGCT GT GGGCAAGGCCT CGT GCGAGCCACCCAT CT T CCT GGAGCT GAGT T ACT ACGGCACCT GT GCCGAGGAGCGCCCCAT T GT GCT GGT G

856
854

962
960

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCCAAGGCGT GACT T ACGAT GCCGGT GGCT T AT GCCT GAAGAGACGGAAAGAACT GT ACAACAT GCGT GGCGACAT GACCGGAGCAGCAGT CGT CGT AGCCACCT G
GGCCAAGGCGT GACT T ACGAT GCT GGAGGAT T GT GCCT GAAAGAGAAACAT GAGCT CT T CCAT AT GCGT GGCGACAT GACCGGGGCCGCCGT T GT GGT GGCCT GT T G

963
961

1065
1058

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGAGCCGT GGCCAGT CT CCGT T T ACCCGT AAGT - - - - GGAAAGGT T T T T GT CT CCCGAT T GAT CGT T AT T T T T GAT T GT CCT T GT T T AGGT CAACAT CCGT GGT CT
T CGAGCT GT GGCT GGCCT GCGT T T ACCGGT AAGT ACT CAGGACAGAAAT GAT AT CT CCT T GAAT AAT AAT - - - - - - - - - GCT GT T CT T AGGT CAACAT T CGCGGCCT

1066
1059

1172
1165

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAT ACCT CT GT GT GAAAACGT T GT T GGCT GCAAT T CGT T T CGT CCCGGGGACAT GGT CAAGT CCAT GAACGGCAAGACCAT CGAGAT CCAAT GCACCGAT CACGAGG
GAT ACCT CT T T GT GAAAACGT GGT GGGCT GCAAT T CGGT CCGT ACT GGGGACAT GGT CAAGT CCAT GAACGGCAAGACCAT CGAGAT CCAGT GCACCGAT CACGACG

1173
1166

1279
1272

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AT GT ACT GGT CCT GGCAGACGCCCT GCT GT AT GCGCAAAAT T T CT GT CCCAAGT GCAT CAT T GACGT CGGCACCT GCT CGGGCT ACAT GCGT CAGT CCCT GGACGAG
AT GT ACT GGT CCT GGCAGACGCCCT GCT GT AT GCGCAAAACT T CT AT CCCAAGT GCAT CAT T GACGT CGGCACCT GCT CGGGCT ACAT GAGCCAGGCCCT GGAT GAG

1280
1273

1386
1379

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAGCCGCCGGAGT GT T CACAAACT CGGAGAT CCT GT GGCAGCAGAT CAAGCACGCCAGCAT GCACACCGGAGACCGCGT GT GGCGCT T T CCGT T GT GGAACT ACT A
T CGGCT GCGGGGGT CT T T ACCAACT CGGAGAT CCT GT GGCAGCAGAT CAAGCACGCCAGCAT GCAT ACCGGAGAT CGT GT GT GGCGCT T CCCAT T GT GGAAAT AT T A

1387
1380

1493
1486

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGCAAGGCAGT GCGT GCCGGAT CCCGCAGCGAT GT CCAGAACT ACGGCAT T GGCCGAGGT GGACGT CCCT GCAAGGCCGCT GCCT T CCT GCGT GAGT T CGT GCCCT
CAGCAAAGCCGT GCGT GCCGGGGGACGCAGCGAT GT ACAGAACT AT GGCAT T GACCGAGGT GGACGT CCCT GCAAGGCCGCT GCCT T T CT CCGT GAGT T T GT GCCCT

1494
1487

1600
1591

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGGCCAGT GGAT GCACAT T GT GAGT AT GGGAGT AT CT CCCACT CGGT GGT GGAT T GCCT AAT GGCGT T T CT CGT T T CAGGAT GCCACGAACGT GAT GGT CACCAAC
GT GGCCAGT GGAT GCAT AT T GT GAGT AT T GT GGGGCGCT T T GT T GGGGCGCAGAT - - CT T AT GGACT T T CT CCCT CAAAGGAT GCCACAAAT GT GAT GGT GACAAAG

1601
1592

1707
1698

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCAT CGACT T T GAGT ACCT T CGCCGT GGCAT GGCT GGCCGT CCGACCCGCACCCT GGT CGAGT T T AT T GCCCAGACCAT CT GCAAGGACACCGCCCCGAAGT T GGG
GGCT T CGAAT ACGAGT AT CT GCGCAAGGGAAT GGCCGGCCGCCCGACCCGAACACT GGT GGAGT T T AT T GCT CAGACGAT T T GCAAGGAT ACGGCCCCACGT T T GGC

1708
1699

1712
1703

- - - - -
CAAGT
CAAGT Figure S6
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1 105AG G C A A A A AC A A TC A A A A TC A AG T A T T T A A A AC A AG AC AG T T A AG T AG A A A A T TG A T TC A T T A A TC G G A T A A A AC T A TG TG G G C AG G AC TG AG AG A TC T AG A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

106 210C T A A A A A T A T TC G AC G G A A T A TC A A A A T TG T T TC TG C T TC G A AC TG T A T TG G A A A A AG C A A T A A TG C AG C TG G C TG G A TG AC A AC A A AG C A A T A A T A T AC G TC C A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

211

1

315

35

G TC C AC A TC A T TG C A AC G C G AC TG TC C C TG C A TG G AG C AG AC C A AG A TC C AC G C C C G C A T AC AG C C A A AG C A TG TC T A T T T TC A AG G C G C G G T A TG G AC G AC AC A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -C A TG TC T A T T T TC A AG G C G C G G T A TG G AC G AC AC A

316
1
36

420
49
134

A A A A TG TG A TG TG T T T TC G G G A A T T A AG A AC A A A AG A T TG T T A TC C C C C C TG T A TC T T TC AG TG T A A A AG AG T T TG AG T T TG A TG A TG C G C TG G C C C AG G A TG TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -TG T A TC T T TC AG AG T A A A A - - - - - -G AG T TC G A TG A TG C G C TG G C C C AG G A TG TG
A A A A TG TG A TG TG T T T TC G G G A A T T A AG A AC A A A AG A T TG T T A TC C C C C C TG T A TC T T TC AG TG T A A A A - - - - - -G AG T TC G A TG A TG C G C TG G C C C AG G A TG TG

421
50
135

525
149
224

G T TG AC C T A A AG G AG C TG C G C AG AC T T AC G T T T A A TG G TG G G A T A TC AC AC T TC TG A T AG G C T T AG C A A T TC A TG G AC A TG A A TC C A A TC C A A TC C A A TC C AC AG
G T TG AC C T A A AG G AG C TG C G C AG AC TG AC G T T T A A TG G TG G G A T A TC AC AC T TC TG A T AG G C G T AG C AG T TC A TG G AC A TG - - - - -A A TC C A A TC C A A TC C AC AG
G T TG AC C T A A AG G AG C TG C G C AG AC TG AC G T T T A A TG G TG G G A T A TC AC AC T TC TG A T AG G C G T AG T A A T TC A TG G AC A TG - - - - - - - - - - - - - - -A A TC C AC AG

526
150
225

630
254
329

G TG TG C C C G A TG T AC A A AG C T TC C G TG C AC TC AG C TG G A A AC TG C TG T TG G G C T AC T TG G G AC C A AG AC G C AG C AG T TG G AC G AC C AC G C TG G C C C AG A AG C G AG
G TG TG C C C G AC G T AC A A AG C T TC C G TG C AC TC AG C TG G A A AC TG C TG T TG G G C T AC T TG G G AC C A AG G C G C AG C AG T TG G AC G AC A AC G C TG G C G A AG A AG C G AG
G TG TG C C C G A TG T AC A A AG C T TC C G TG C AC TC AG C TG G A A AC TG C TG T TG G G C T AC T TG G G AC C A AG G C G C AG C AG T TG G AC G AC C AC G C TG G C C C AG A AG C G AG

631
255
330

735
329
347

C C C TG T AC A AG C AG T TC A T TG AG G A A T TG G T AC TC C C C C C G G G AC AC AG C TG C A A TG G AG C TG G AG A AG G C G AC G G G G AC G G G G AC G TC G C TG T TG A T TC A AG G G
C C C TG T AC A AG C AG T TC A T TG AG G A A T TG G T AC T TC C C C C G G G AC AC AG C TG C A A TG G AG C TG G A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -G T T TC A AG G G
C C C TG T AC A AG C AG T TC A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

736
330
348

840
377
407

G C G T TG G C C T AC A AG A TC A TC C G C T T AG C G AG G G G C C AG A A AG C G C C TG G A AC AC A T TC T TC A A TG AC A AC G A A T T TC TG C TG C AG A TC G AC A A AG A TG TG AG G C
G C G T TG G C - - - - - - - - - - - -C C G C T T AG C G AG G G G C C AG A A AG C G C C TG G A AC AC A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -C G AG G G G C C AG A A AG C G C C TG G A AC AC A T TC T TC A A TG AC A AC G A A T T TC TG C TG C AG A T - - - - - - - - - - - - - - - - -

841

408

945

479

G C C TG TG TC C C G AC A TC TC G T TC T T TC A AC AG C C C AC AG AG T A TC C C TG TG AC A T TG TG G TG C AC AG T A A AG G C G AG C AC G G G C G G C G G C T TC AC G A AC G G G T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -C C AC AG AG T A TC C C TG TG AC A T TG TG G TG C AC AG T A A AG G C G AG C AC G G G C G G C G G C T TC AC G A AC G G G T AG

946

480

1050

584

TG C C C AC G G TG C TC AG C TC G G C G A AC G TC G AG C G C A AG G G C T TG G G C A TG AC C A AG G TG AG T T TC G G TC G G A A A T TG TG C T AG A A A A T A AG C TC A A AG T T TG T TC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TG C C C AC G G TG C TC AG C TC G G C G A AC G TC G AG C G C A AG G G C T TG G G C A TG AC C A AG G TG AG T T TC G G TC G G A A A T TG TG C T AG A A A A T A AG C TC A A AG T T TG T TC

1051

585

1155

689

C A T T A TG C A T AC C A T TG TG G AC G T T T AG C AG C A AG T A AG TG AC C C C C AC TC A AG C G AC AC TC G A T T T A A TG AG C C TC T T TG C TC C C A A TC AG A TC A A T T T A A TC A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C A T T A TG C A T AC C A T TG TG G AC G T T T AG C AG C A AG T A AG TG AC C C C C AC TC A AG C G AC AC TC G A T T T A A TG AG C C TC T T TG C TC C C A A TC AG A TC A A T T T A A TC A

1156

690

1260

794

C A A AG C G T TC G G TG G AG AC C T A TG C C G C C A TG G AG G AC G G C C AG G AG G C C C AC TG G G AG G T TG TG C AG C G C A TC C T A T TC A TC T AC G C C A AG C TG A A TC C TG G C C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C A A AG C G T TC G G TG G AG AC C T A TG C C G C C A TC G AG G AC G G C C AG G AG G C C C AC TG G G A AG T TG TG C AG C G C A TC C T A T TC A TC T AC G C C A AG C TG A A TC C TG G C C

1261

795

1365

899

AG G G T T AC G T AC AG G G C A TG A A TG AG A T TG TC G G AC C C A TC T AC T A TG TG A TG G C C TC G G A TC C G G A TC TC TC G T AC C G C G C C C AC G C G G AG G C AG AC TG T T TC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AG G G T T AC G T AC AG G G C A TG A A TG AG A T TG TC G G AC C C A TC T AC T A TG TG A TG G C C TC G G A TC C G G A TC TC TC G T AC C G C G C C C AC G C G G AG G C AG AC TG T T TC T

1366

900

1470

1004

TC TG C T TC AC G G C TC T A A TG AG C G AG A T AC G C G AC T TC T TC A TC A AG AC TC TG G AC G A TG C G G AG G G TG G C A T A A AG T TC A TG A TG G G C C TG C T A TC T A AC A TG C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TC TG C T TC AC TG C TC T A A TG AG C G AG A T AC G C G AC T TC T TC A TC A AG AC TC TG G AC G A TG C G G AG G G TG G C A T A A AG T TC A TG A TG G G C C TG C T A TC T A AC A TG C

1471
378
1005

1575
430
1109

TG A AG AC T A A AG A T A T AG AC A T A T AC G AG C A TC TG A AG AG C C AG G AG C TG C A TC C G C AG T AC T AC AG C T TC AG G TG G C TC AC C C TC C TG C TC TC G C AG G AG T T TC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -T AC AC AG T AC T AC AG C T TC AG G TG G C T A AC C C TC C TG C TC TC G C G G G AG T TC C
TG A AG AC T A A AG A T A T AG AC A TC T AC G AG C A TC TG A AG AG C C A AG AG C TG C A TC C G C AG T AC T AC AG C T TC AG G TG G C TC AC C C TC C TG C TC TC G C AG G AG T T TC

1576
431
1110

1679
535
1213

C AC TG C C C G A TG TG C TG C G A A -T T TG G G A T TC G G T A T TC TC G G AC G AG C AG C G C T T T A A T T T TC TC A TC A A A A TC TG C TG T TC C A TG A T A T TG T A AG C A TG C G C T
C AC TG C C C G A TG TG C TG C G A A T T T TG G G A T TC G A T A T TC TC G G AC G AG C AG C G C T T T A A T T T TC TC A T A A A A A TC TG C TG T T AC A TG A T A T TG T A AG C A TG C G C T
C AC TG C C C G A TG TG C TG C G A A -T T TG G G A T TC G G T A T TC TC G G AC G AG C AG C G C T T T A A T T T TC TC A TC A A A A TC TG C TG T TC C A TG A T A T TG T A AG C A TG C G C T

1680
536
1214

1784
640
1318

G AC T T TC T AC TG A T TC A T T TG C A T T T AC TG A TG T A T T T AC TG AC T T A T AG A A TC C A A AG G G A AG C A A T T T TG G AG A AC G AC T T TG C C TC G A A TG TG A AG C TG C TG
G AC T T TC A AC TG A T TC A T T T AC A T T T AC TG A TG T A T T T AC TG A T T T A T A A A A TC C A A AG G G A AG A A A T T T TG G AG A AC G AC T T TG C C TC G A A TG TG A AG C TG C TG
G AC T T TC A AC TG A T TC A T T TG C A T T T AC TG A TG T A T T T AC TG A T T T A T AG A A TC C A AC G G G A TG C A A T T T TG G AG A AC G AC T T TG C C TC G A A TG TG A AG C TG C TG

1785
641
1319

1889
671
1375

C A A A AC T A TC C AC C C A T TG AC A T A A AC G T TG TG A T T AC TC A TG C AG TC TC C C TG G C G T AG C AC TC AC T T T T AG TG A T AC C AC AG A T A T T AC AC AC A T A T A A T AC C
C A A A AC T A TC C AC C T A T TG AC A T A A AG G T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C A A A AC T A TC C AC C C A T TG AC A T A A AC G T TG TG A T T AC TC A TG C AG TC TC C C TG G C G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

1890 1994C G A T TC C G G G T AG AG TC TG AC A A AG C A A T A A TC C AC AG T A TC TG G T T A TC A TG T TC A A T AG T TC G A AG C C C AG G AC C C A AC A A A AG A TC G A AC AC T AG C G C TG T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

1995 2099TC TC TG T T T T A T AC G T T A A A A T T TC A T A A T A A AC G A A TG TG C C G C A TG TG T T TG TG TG G AG A T T A A A A A TG C G A A A AC A T A T T T A AC A T AG AG TG A TC A T AG C TC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

2100 2107A AG TG T A A
- - - - - - - -
- - - - - - - - F i g u r e  S 6
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