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                                                     ┌              
AATACTACATTTTTTATATAAATCCAATACAAAAATGAAACTCCCAGGAGAAAAGCTTAACAACAAAACAATCAACCCAAA---AACTCTT---ATTTGG-TAA------ 
AATACTGCACTTCATTTATAAATCCAATACAAGAATGAAACTCCCAGGAGAGAACCTTAACTCGATAACCATCAATCCAAA---AACCCTC---ATTTGG-TAA------ 
AAGACTATAAGCTAATTGAGAGTCTCCTCTGAGGATTTTTCTTTTTCTTGAATGGGCATTTTCCCATAGTGTCCTGCCGTATCAGAGCTTCATAATCGGCATGATATCTC
AATACTGGACTTCATTTATAAACCTGACACAAAAATCTAGAAGTCACGAGAACCCTCGAATA----AACCATCAA-CCAAA---AATCCTCTCAATTCAACTGG------
AATACTGGACTTCATTTATAAACCTGACACAAAAATCTAGAAGTCACGAGAAAGCCCAAACA----AACTATCAA-CCAAA---AATCCAAGTAACCCAACTGG------
AATACTGGACTTCATTTATAAACCTAACACAAAAATCTAGAAGTCACGAGAAAGCCCAAACA----AGTTATTAA-GCAAA---AATCCTCTCAATTTAACTGG------
 

                                                     
                                                                 ┐
TTCAGCGTTTGCAAAGTCAAGCTTTGAGAAGTCTTGGATTCTAAATGAATATGTTTGACAAGAAATTACCACTGTTGTGGTAAACAGAAAACGAAAACCCTA  
TCCCGCGTTTGCAAAATTAAGCCTTGAAAAGCCTTGAATTCCAAATGAATACACTTGACAGAAAATTACCACTATTGTGGTAAACAGAAAACGAAAAACTCT  
TACTCCATCTCCAAAGTCAAACCTTGGAAGGTCCTAGATTCTAAATGAATACACTTGGCAAGAAATTATCACTGTTGTGGTAAACAGAAAACAAAAATCCCA 
CACTTCAAAGTTAAAATAAAGCGTTAAGATAACTCGAATTCCAAATGAATACAATTGACAAGAAATTACCACTATGATGGTAAACAGAAAACAAAAATCCCA 
TCCTTCAAAGTCAAAATAAAGCCTTGAGAAGAATCGAATTCCAAATGAACACAATTGACAAGAAATTACCACTATAGTGGTAAACAAAAAACAAAAAGACTA 
TCCTTCAAAGTTAAAATAAAGCGTTAAGATAACTCGAATTCCAAATGAATACAATTGACAAGAAATTACCACTATAGTGGTAAACAAAAAACAAAAATCCCA
 

                                                     
ATCCATGCAATCAAAATTAATTTGAGTGGAAAATATTACTTTGCACTAAAATCCTAGGGAAAATAAGTCTTATCA-GCCTCCTGAGCTATCCAACTAGGGATTGAAAA 
ATTCAAGCGATCGAAATTAAATTGAGTGGAAAATATTCCCTGGCACTAAAATCCTGGGAGAAATAAGTCTTATTAAGTCTCCTAGACTATCCAATTAGGGATTGAAAA
AACTTTGCGATCGAAATTAAATTGAGTGGAAAATATTCACTAGCACTAAAATCCTGGGGAAAACAAGTCTTATCAAGCCTCCTAGACTATCTAATTAGGGATTGAAAA
AAAAGAGAGATCGAAACTAAGTTAAATTAATTTAACTCACTAACACTAAAATCCTTCAAAAATAAGCCCTTAACAAGACTCCTAGACTATCCAATTAAGGGGTTAAAA 
AAAGGAGAGATCGAAATTAAATTAAGTTAATTTAACACGCTAACACTAAAAGCCTTTAAAAACAAACCCCCAACAAGACTCCTAGACTATCCAATTAAGGTGTCAAAA
AAAGGAGAGATCGAAATTAAATTAAGCCAATTTAACACGCTAACACTAAAAGCCTTTAAAAACAAACTCCTAACAAGACTCCTAGACCATCCAATTAAGGGGTCAAAA
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