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Reference mitochondrial genome sequence (NC_012920.1) highlighting the positions of ND1, ND4 and ND6 genes in yellow. Also shown are the positions of the G3460A, G11778A and T14484C mutations (arrows) and the positions of the forward and reverse primers used in the study (red). The sequence was retrieved from NCBI and presented using BioEdit
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1       GATCACAGGTCTATCACCCTATTAACCACTCACGGGAGCTCTCCATGCATTTGGTATTTTCGTCTGGGGGGTATGCACGC   80
1       CTAGTGTCCAGATAGTGGGATAATTGGTGAGTGCCCTCGAGAGGTACGTAAACCATAAAAGCAGACCCCCCATACGTGCG   80
                                                                                        


81      GATAGCATTGCGAGACGCTGGAGCCGGAGCACCCTATGTCGCAGTATCTGTCTTTGATTCCTGCCTCATCCTATTATTTA   160
81      CTATCGTAACGCTCTGCGACCTCGGCCTCGTGGGATACAGCGTCATAGACAGAAACTAAGGACGGAGTAGGATAATAAAT   160
                                                                                        


161     TCGCACCTACGTTCAATATTACAGGCGAACATACTTACTAAAGTGTGTTAATTAATTAATGCTTGTAGGACATAATAATA   240
161     AGCGTGGATGCAAGTTATAATGTCCGCTTGTATGAATGATTTCACACAATTAATTAATTACGAACATCCTGTATTATTAT   240
                                                                                        


241     ACAATTGAATGTCTGCACAGCCACTTTCCACACAGACATCATAACAAAAAATTTCCACCAAACCCCCCCTCCCCCGCTTC   320
241     TGTTAACTTACAGACGTGTCGGTGAAAGGTGTGTCTGTAGTATTGTTTTTTAAAGGTGGTTTGGGGGGGAGGGGGCGAAG   320
                                                                                        


321     TGGCCACAGCACTTAAACACATCTCTGCCAAACCCCAAAAACAAAGAACCCTAACACCAGCCTAACCAGATTTCAAATTT   400
321     ACCGGTGTCGTGAATTTGTGTAGAGACGGTTTGGGGTTTTTGTTTCTTGGGATTGTGGTCGGATTGGTCTAAAGTTTAAA   400
                                                                                        


401     TATCTTTTGGCGGTATGCACTTTTAACAGTCACCCCCCAACTAACACATTATTTTCCCCTCCCACTCCCATACTACTAAT   480
401     ATAGAAAACCGCCATACGTGAAAATTGTCAGTGGGGGGTTGATTGTGTAATAAAAGGGGAGGGTGAGGGTATGATGATTA   480
                                                                                        


481     CTCATCAATACAACCCCCGCCCATCCTACCCAGCACACACACACCGCTGCTAACCCCATACCCCGAACCAACCAAACCCC   560
481     GAGTAGTTATGTTGGGGGCGGGTAGGATGGGTCGTGTGTGTGTGGCGACGATTGGGGTATGGGGCTTGGTTGGTTTGGGG   560
                                                                                        


561     AAAGACACCCCCCACAGTTTATGTAGCTTACCTCCTCAAAGCAATACACTGAAAATGTTTAGACGGGCTCACATCACCCC   640
561     TTTCTGTGGGGGGTGTCAAATACATCGAATGGAGGAGTTTCGTTATGTGACTTTTACAAATCTGCCCGAGTGTAGTGGGG   640
                                                                                        


641     ATAAACAAATAGGTTTGGTCCTAGCCTTTCTATTAGCTCTTAGTAAGATTACACATGCAAGCATCCCCGTTCCAGTGAGT   720
641     TATTTGTTTATCCAAACCAGGATCGGAAAGATAATCGAGAATCATTCTAATGTGTACGTTCGTAGGGGCAAGGTCACTCA   720
                                                                                        


721     TCACCCTCTAAATCACCACGATCAAAAGGAACAAGCATCAAGCACGCAGCAATGCAGCTCAAAACGCTTAGCCTAGCCAC   800
721     AGTGGGAGATTTAGTGGTGCTAGTTTTCCTTGTTCGTAGTTCGTGCGTCGTTACGTCGAGTTTTGCGAATCGGATCGGTG   800
                                                                                        


801     ACCCCCACGGGAAACAGCAGTGATTAACCTTTAGCAATAAACGAAAGTTTAACTAAGCTATACTAACCCCAGGGTTGGTC   880
801     TGGGGGTGCCCTTTGTCGTCACTAATTGGAAATCGTTATTTGCTTTCAAATTGATTCGATATGATTGGGGTCCCAACCAG   880
                                                                                        


881     AATTTCGTGCCAGCCACCGCGGTCACACGATTAACCCAAGTCAATAGAAGCCGGCGTAAAGAGTGTTTTAGATCACCCCC   960
881     TTAAAGCACGGTCGGTGGCGCCAGTGTGCTAATTGGGTTCAGTTATCTTCGGCCGCATTTCTCACAAAATCTAGTGGGGG   960
                                                                                        


961     TCCCCAATAAAGCTAAAACTCACCTGAGTTGTAAAAAACTCCAGTTGACACAAAATAGACTACGAAAGTGGCTTTAACAT   1040
961     AGGGGTTATTTCGATTTTGAGTGGACTCAACATTTTTTGAGGTCAACTGTGTTTTATCTGATGCTTTCACCGAAATTGTA   1040
                                                                                        


1041    ATCTGAACACACAATAGCTAAGACCCAAACTGGGATTAGATACCCCACTATGCTTAGCCCTAAACCTCAACAGTTAAATC   1120
1041    TAGACTTGTGTGTTATCGATTCTGGGTTTGACCCTAATCTATGGGGTGATACGAATCGGGATTTGGAGTTGTCAATTTAG   1120
                                                                                        


1121    AACAAAACTGCTCGCCAGAACACTACGAGCCACAGCTTAAAACTCAAAGGACCTGGCGGTGCTTCATATCCCTCTAGAGG   1200
1121    TTGTTTTGACGAGCGGTCTTGTGATGCTCGGTGTCGAATTTTGAGTTTCCTGGACCGCCACGAAGTATAGGGAGATCTCC   1200
                                                                                        


1201    AGCCTGTTCTGTAATCGATAAACCCCGATCAACCTCACCACCTCTTGCTCAGCCTATATACCGCCATCTTCAGCAAACCC   1280
1201    TCGGACAAGACATTAGCTATTTGGGGCTAGTTGGAGTGGTGGAGAACGAGTCGGATATATGGCGGTAGAAGTCGTTTGGG   1280
                                                                                        


1281    TGATGAAGGCTACAAAGTAAGCGCAAGTACCCACGTAAAGACGTTAGGTCAAGGTGTAGCCCATGAGGTGGCAAGAAATG   1360
1281    ACTACTTCCGATGTTTCATTCGCGTTCATGGGTGCATTTCTGCAATCCAGTTCCACATCGGGTACTCCACCGTTCTTTAC   1360
                                                                                        


1361    GGCTACATTTTCTACCCCAGAAAACTACGATAGCCCTTATGAAACTTAAGGGTCGAAGGTGGATTTAGCAGTAAACTAAG   1440
1361    CCGATGTAAAAGATGGGGTCTTTTGATGCTATCGGGAATACTTTGAATTCCCAGCTTCCACCTAAATCGTCATTTGATTC   1440
                                                                                        


1441    AGTAGAGTGCTTAGTTGAACAGGGCCCTGAAGCGCGTACACACCGCCCGTCACCCTCCTCAAGTATACTTCAAAGGACAT   1520
1441    TCATCTCACGAATCAACTTGTCCCGGGACTTCGCGCATGTGTGGCGGGCAGTGGGAGGAGTTCATATGAAGTTTCCTGTA   1520
                                                                                        


1521    TTAACTAAAACCCCTACGCATTTATATAGAGGAGACAAGTCGTAACATGGTAAGTGTACTGGAAAGTGCACTTGGACGAA   1600
1521    AATTGATTTTGGGGATGCGTAAATATATCTCCTCTGTTCAGCATTGTACCATTCACATGACCTTTCACGTGAACCTGCTT   1600
                                                                                        


1601    CCAGAGTGTAGCTTAACACAAAGCACCCAACTTACACTTAGGAGATTTCAACTTAACTTGACCGCTCTGAGCTAAACCTA   1680
1601    GGTCTCACATCGAATTGTGTTTCGTGGGTTGAATGTGAATCCTCTAAAGTTGAATTGAACTGGCGAGACTCGATTTGGAT   1680
                                                                                        


1681    GCCCCAAACCCACTCCACCTTACTACCAGACAACCTTAGCCAAACCATTTACCCAAATAAAGTATAGGCGATAGAAATTG   1760
1681    CGGGGTTTGGGTGAGGTGGAATGATGGTCTGTTGGAATCGGTTTGGTAAATGGGTTTATTTCATATCCGCTATCTTTAAC   1760
                                                                                        


1761    AAACCTGGCGCAATAGATATAGTACCGCAAGGGAAAGATGAAAAATTATAACCAAGCATAATATAGCAAGGACTAACCCC   1840
1761    TTTGGACCGCGTTATCTATATCATGGCGTTCCCTTTCTACTTTTTAATATTGGTTCGTATTATATCGTTCCTGATTGGGG   1840
                                                                                        


1841    TATACCTTCTGCATAATGAATTAACTAGAAATAACTTTGCAAGGAGAGCCAAAGCTAAGACCCCCGAAACCAGACGAGCT   1920
1841    ATATGGAAGACGTATTACTTAATTGATCTTTATTGAAACGTTCCTCTCGGTTTCGATTCTGGGGGCTTTGGTCTGCTCGA   1920
                                                                                        


1921    ACCTAAGAACAGCTAAAAGAGCACACCCGTCTATGTAGCAAAATAGTGGGAAGATTTATAGGTAGAGGCGACAAACCTAC   2000
1921    TGGATTCTTGTCGATTTTCTCGTGTGGGCAGATACATCGTTTTATCACCCTTCTAAATATCCATCTCCGCTGTTTGGATG   2000
                                                                                        


2001    CGAGCCTGGTGATAGCTGGTTGTCCAAGATAGAATCTTAGTTCAACTTTAAATTTGCCCACAGAACCCTCTAAATCCCCT   2080
2001    GCTCGGACCACTATCGACCAACAGGTTCTATCTTAGAATCAAGTTGAAATTTAAACGGGTGTCTTGGGAGATTTAGGGGA   2080
                                                                                        


2081    TGTAAATTTAACTGTTAGTCCAAAGAGGAACAGCTCTTTGGACACTAGGAAAAAACCTTGTAGAGAGAGTAAAAAATTTA   2160
2081    ACATTTAAATTGACAATCAGGTTTCTCCTTGTCGAGAAACCTGTGATCCTTTTTTGGAACATCTCTCTCATTTTTTAAAT   2160
                                                                                        


2161    ACACCCATAGTAGGCCTAAAAGCAGCCACCAATTAAGAAAGCGTTCAAGCTCAACACCCACTACCTAAAAAATCCCAAAC   2240
2161    TGTGGGTATCATCCGGATTTTCGTCGGTGGTTAATTCTTTCGCAAGTTCGAGTTGTGGGTGATGGATTTTTTAGGGTTTG   2240
                                                                                        


2241    ATATAACTGAACTCCTCACACCCAATTGGACCAATCTATCACCCTATAGAAGAACTAATGTTAGTATAAGTAACATGAAA   2320
2241    TATATTGACTTGAGGAGTGTGGGTTAACCTGGTTAGATAGTGGGATATCTTCTTGATTACAATCATATTCATTGTACTTT   2320
                                                                                        


2321    ACATTCTCCTCCGCATAAGCCTGCGTCAGATTAAAACACTGAACTGACAATTAACAGCCCAATATCTACAATCAACCAAC   2400
2321    TGTAAGAGGAGGCGTATTCGGACGCAGTCTAATTTTGTGACTTGACTGTTAATTGTCGGGTTATAGATGTTAGTTGGTTG   2400
                                                                                        


2401    AAGTCATTATTACCCTCACTGTCAACCCAACACAGGCATGCTCATAAGGAAAGGTTAAAAAAAGTAAAAGGAACTCGGCA   2480
2401    TTCAGTAATAATGGGAGTGACAGTTGGGTTGTGTCCGTACGAGTATTCCTTTCCAATTTTTTTCATTTTCCTTGAGCCGT   2480
                                                                                        


2481    AATCTTACCCCGCCTGTTTACCAAAAACATCACCTCTAGCATCACCAGTATTAGAGGCACCGCCTGCCCAGTGACACATG   2560
2481    TTAGAATGGGGCGGACAAATGGTTTTTGTAGTGGAGATCGTAGTGGTCATAATCTCCGTGGCGGACGGGTCACTGTGTAC   2560
                                                                                        


2561    TTTAACGGCCGCGGTACCCTAACCGTGCAAAGGTAGCATAATCACTTGTTCCTTAAATAGGGACCTGTATGAATGGCTCC   2640
2561    AAATTGCCGGCGCCATGGGATTGGCACGTTTCCATCGTATTAGTGAACAAGGAATTTATCCCTGGACATACTTACCGAGG   2640
                                                                                        


2641    ACGAGGGTTCAGCTGTCTCTTACTTTTAACCAGTGAAATTGACCTGCCCGTGAAGAGGCGGGCATAACACAGCAAGACGA   2720
2641    TGCTCCCAAGTCGACAGAGAATGAAAATTGGTCACTTTAACTGGACGGGCACTTCTCCGCCCGTATTGTGTCGTTCTGCT   2720
                                                                                        


2721    GAAGACCCTATGGAGCTTTAATTTATTAATGCAAACAGTACCTAACAAACCCACAGGTCCTAAACTACCAAACCTGCATT   2800
2721    CTTCTGGGATACCTCGAAATTAAATAATTACGTTTGTCATGGATTGTTTGGGTGTCCAGGATTTGATGGTTTGGACGTAA   2800
                                                                                        


2801    AAAAATTTCGGTTGGGGCGACCTCGGAGCAGAACCCAACCTCCGAGCAGTACATGCTAAGACTTCACCAGTCAAAGCGAA   2880
2801    TTTTTAAAGCCAACCCCGCTGGAGCCTCGTCTTGGGTTGGAGGCTCGTCATGTACGATTCTGAAGTGGTCAGTTTCGCTT   2880
                                                                                        


2881    CTACTATACTCAATTGATCCAATAACTTGACCAACGGAACAAGTTACCCTAGGGATAACAGCGCAATCCTATTCTAGAGT   2960
2881    GATGATATGAGTTAACTAGGTTATTGAACTGGTTGCCTTGTTCAATGGGATCCCTATTGTCGCGTTAGGATAAGATCTCA   2960
                                                                                        


2961    CCATATCAACAATAGGGTTTACGACCTCGATGTTGGATCAGGACATCCCGATGGTGCAGCCGCTATTAAAGGTTCGTTTG   3040
2961    GGTATAGTTGTTATCCCAAATGCTGGAGCTACAACCTAGTCCTGTAGGGCTACCACGTCGGCGATAATTTCCAAGCAAAC   3040
                                                                                        


3041    TTCAACGATTAAAGTCCTACGTGATCTGAGTTCAGACCGGAGTAATCCAGGTCGGTTTCTATCTACNTTCAAATTCCTCC   3120
3041    AAGTTGCTAATTTCAGGATGCACTAGACTCAAGTCTGGCCTCATTAGGTCCAGCCAAAGATAGATGNAAGTTTAAGGAGG   3120
                                                                                        


3121    CTGTACGAAAGGACAAGAGAAATAAGGCCTACTTCACAAAGCGCCTTCCCCCGTAAATGATATCATCTCAACTTAGTATT   3200
3121    GACATGCTTTCCTGTTCTCTTTATTCCGGATGAAGTGTTTCGCGGAAGGGGGCATTTACTATAGTAGAGTTGAATCATAA   3200
                                                                                        


3201    ATACCCACACCCACCCAAGAACAGGGTTTGTTAAGATGGCAGAGCCCGGTAATCGCATAAAACTTAAAACTTTACAGTCA   3280
3201    TATGGGTGTGGGTGGGTTCTTGTCCCAAACAATTCTACCGTCTCGGGCCATTAGCGTATTTTGAATTTTGAAATGTCAGT   3280
                                                                                        
						ND1 Gene 3307-4246

3281    GAGGTTCAATTCCTCTTCTTAACAACATACCCATGGCCAACCTCCTACTCCTCATTGTACCCATTCTAATCGCAATGGCA   3360
3281    CTCCAAGTTAAGGAGAAGAATTGTTGTATGGGTACCGGTTGGAGGATGAGGAGTAACATGGGTAAGATTAGCGTTACCGT   3360                                                                         
                                                                              
														   T
3361    TTCCTAATGCTTACCGAACGAAAAATTCTAGGCTATATACAACTACGCAAAGGCCCCAACGTTGTAGGCCCCTACGGGCT   3440
3361    AAGGATTACGAATGGCTTGCTTTTTAAGATCCGATATATGTTGATGCGTTTCCGGGGTTGCAACATCCGGGGATGCCCGA   3440               
              			   A   (3460 GA)                                                          
		G3460A ARMS F
        ACTACAACCCTTCGCTGcCA
3441    ACTACAACCCTTCGCTGACGCCATAAAACTCTTCACCAAAGAGCCCCTAAAACCCGCCACATCTACCATCACCCTCTACA   3520
3441    TGATGTTGGGAAGCGACTGCGGTATTTTGAGAAGTGGTTTCTCGGGGATTTTGGGCGGTGTAGATGGTAGTGGGAGATGT   3520 
                         

3521    TCACCGCCCCGACCTTAGCTCTCACCATCGCTCTTCTACTATGAACCCCCCTCCCCATACCCAACCCCCTGGTCAACCTC   3600
3521    AGTGGCGGGGCTGGAATCGAGAGTGGTAGCGAGAAGATGATACTTGGGGGGAGGGGTATGGGTTGGGGGACCAGTTGGAG   3600
                     GAATCGAGAGTGGTAGCGAGAAGATG                                                                       
					G3460A ARMS R

3601    AACCTAGGCCTCCTATTTATTCTAGCCACCTCTAGCCTAGCCGTTTACTCAATCCTCTGATCAGGGTGAGCATCAAACTC   3680
3601    TTGGATCCGGAGGATAAATAAGATCGGTGGAGATCGGATCGGCAAATGAGTTAGGAGACTAGTCCCACTCGTAGTTTGAG   3680
                                                                                        


3681    AAACTACGCCCTGATCGGCGCACTGCGAGCAGTAGCCCAAACAATCTCATATGAAGTCACCCTAGCCATCATTCTACTAT   3760
3681    TTTGATGCGGGACTAGCCGCGTGACGCTCGTCATCGGGTTTGTTAGAGTATACTTCAGTGGGATCGGTAGTAAGATGATA   3760
                                                                     

3761    CAACATTACTAATAAGTGGCTCCTTTAACCTCTCCACCCTTATCACAACACAAGAACACCTCTGATTACTCCTGCCATCA   3840
3761    GTTGTAATGATTATTCACCGAGGAAATTGGAGAGGTGGGAATAGTGTTGTGTTCTTGTGGAGACTAATGAGGACGGTAGT   3840
                                                                                        


3841    TGACCCTTGGCCATAATATGATTTATCTCCACACTAGCAGAGACCAACCGAACCCCCTTCGACCTTGCCGAAGGGGAGTC   3920
3841    ACTGGGAACCGGTATTATACTAAATAGAGGTGTGATCGTCTCTGGTTGGCTTGGGGGAAGCTGGAACGGCTTCCCCTCAG   3920
                                                                                        


3921    CGAACTAGTCTCAGGCTTCAACATCGAATACGCCGCAGGCCCCTTCGCCCTATTCTTCATAGCCGAATACACAAACATTA   4000
3921    GCTTGATCAGAGTCCGAAGTTGTAGCTTATGCGGCGTCCGGGGAAGCGGGATAAGAAGTATCGGCTTATGTGTTTGTAAT   4000
                                                                                        


4001    TTATAATAAACACCCTCACCACTACAATCTTCCTAGGAACAACATATGACGCACTCTCCCCTGAACTCTACACAACATAT   4080
4001    AATATTATTTGTGGGAGTGGTGATGTTAGAAGGATCCTTGTTGTATACTGCGTGAGAGGGGACTTGAGATGTGTTGTATA   4080
                                                                                        


4081    TTTGTCACCAAGACCCTACTTCTAACCTCCCTGTTCTTATGAATTCGAACAGCATACCCCCGATTCCGCTACGACCAACT   4160
4081    AAACAGTGGTTCTGGGATGAAGATTGGAGGGACAAGAATACTTAAGCTTGTCGTATGGGGGCTAAGGCGATGCTGGTTGA   4160
                                                                                        


4161    CATACACCTCCTATGAAAAAACTTCCTACCACTCACCCTAGCATTACTTATATGATATGTCTCCATACCCATTACAATCT   4240
4161    GTATGTGGAGGATACTTTTTTGAAGGATGGTGAGTGGGATCGTAATGAATATACTATACAGAGGTATGGGTAATGTTAGA   4240
                                                                                        
												  

4241    CCAGCATTCCCCCTCAAACCTAAGAAATATGTCTGATAAAAGAGTTACTTTGATAGAGTAAATAATAGGAGCTTAAACCC   4320
4241    GGTCGTAAGGGGGAGTTTGGATTCTTTATACAGACTATTTTCTCAATGAAACTATCTCATTTATTATCCTCGAATTTGGG   4320
                                                                                        


4321    CCTTATTTCTAGGACTATGAGAATCGAACCCATCCCTGAGAATCCAAAATTCTCCGTGCCACCTATCACACCCCATCCTA   4400
4321    GGAATAAAGATCCTGATACTCTTAGCTTGGGTAGGGACTCTTAGGTTTTAAGAGGCACGGTGGATAGTGTGGGGTAGGAT   4400
                                                                                        


4401    AAGTAAGGTCAGCTAAATAAGCTATCGGGCCCATACCCCGAAAATGTTGGTTATACCCTTCCCGTACTAATTAATCCCCT   4480
4401    TTCATTCCAGTCGATTTATTCGATAGCCCGGGTATGGGGCTTTTACAACCAATATGGGAAGGGCATGATTAATTAGGGGA   4480
                                                                                        


4481    GGCCCAACCCGTCATCTACTCTACCATCTTTGCAGGCACACTCATCACAGCGCTAAGCTCGCACTGATTTTTTACCTGAG   4560
4481    CCGGGTTGGGCAGTAGATGAGATGGTAGAAACGTCCGTGTGAGTAGTGTCGCGATTCGAGCGTGACTAAAAAATGGACTC   4560
                                                                                        


4561    TAGGCCTAGAAATAAACATGCTAGCTTTTATTCCAGTTCTAACCAAAAAAATAAACCCTCGTTCCACAGAAGCTGCCATC   4640
4561    ATCCGGATCTTTATTTGTACGATCGAAAATAAGGTCAAGATTGGTTTTTTTATTTGGGAGCAAGGTGTCTTCGACGGTAG   4640
                                                                                        


4641    AAGTATTTCCTCACGCAAGCAACCGCATCCATAATCCTTCTAATAGCTATCCTCTTCAACAATATACTCTCCGGACAATG   4720
4641    TTCATAAAGGAGTGCGTTCGTTGGCGTAGGTATTAGGAAGATTATCGATAGGAGAAGTTGTTATATGAGAGGCCTGTTAC   4720
                                                                                        


4721    AACCATAACCAATACTACCAATCAATACTCATCATTAATAATCATAATAGCTATAGCAATAAAACTAGGAATAGCCCCCT   4800
4721    TTGGTATTGGTTATGATGGTTAGTTATGAGTAGTAATTATTAGTATTATCGATATCGTTATTTTGATCCTTATCGGGGGA   4800
                                                                                        


4801    TTCACTTCTGAGTCCCAGAGGTTACCCAAGGCACCCCTCTGACATCCGGCCTGCTTCTTCTCACATGACAAAAACTAGCC   4880
4801    AAGTGAAGACTCAGGGTCTCCAATGGGTTCCGTGGGGAGACTGTAGGCCGGACGAAGAAGAGTGTACTGTTTTTGATCGG   4880
                                                                                        


4881    CCCATCTCAATCATATACCAAATCTCTCCCTCACTAAACGTAAGCCTTCTCCTCACTCTCTCAATCTTATCCATCATAGC   4960
4881    GGGTAGAGTTAGTATATGGTTTAGAGAGGGAGTGATTTGCATTCGGAAGAGGAGTGAGAGAGTTAGAATAGGTAGTATCG   4960
                                                                                        


4961    AGGCAGTTGAGGTGGATTAAACCAAACCCAGCTACGCAAAATCTTAGCATACTCCTCAATTACCCACATAGGATGAATAA   5040
4961    TCCGTCAACTCCACCTAATTTGGTTTGGGTCGATGCGTTTTAGAATCGTATGAGGAGTTAATGGGTGTATCCTACTTATT   5040
                                                                                        


5041    TAGCAGTTCTACCGTACAACCCTAACATAACCATTCTTAATTTAACTATTTATATTATCCTAACTACTACCGCATTCCTA   5120
5041    ATCGTCAAGATGGCATGTTGGGATTGTATTGGTAAGAATTAAATTGATAAATATAATAGGATTGATGATGGCGTAAGGAT   5120
                                                                                        


5121    CTACTCAACTTAAACTCCAGCACCACGACCCTACTACTATCTCGCACCTGAAACAAGCTAACATGACTAACACCCTTAAT   5200
5121    GATGAGTTGAATTTGAGGTCGTGGTGCTGGGATGATGATAGAGCGTGGACTTTGTTCGATTGTACTGATTGTGGGAATTA   5200
                                                                                        


5201    TCCATCCACCCTCCTCTCCCTAGGAGGCCTGCCCCCGCTAACCGGCTTTTTGCCCAAATGGGCCATTATCGAAGAATTCA   5280
5201    AGGTAGGTGGGAGGAGAGGGATCCTCCGGACGGGGGCGATTGGCCGAAAAACGGGTTTACCCGGTAATAGCTTCTTAAGT   5280
                                                                                        


5281    CAAAAAACAATAGCCTCATCATCCCCACCATCATAGCCACCATCACCCTCCTTAACCTCTACTTCTACCTACGCCTAATC   5360
5281    GTTTTTTGTTATCGGAGTAGTAGGGGTGGTAGTATCGGTGGTAGTGGGAGGAATTGGAGATGAAGATGGATGCGGATTAG   5360
                                                                                        


5361    TACTCCACCTCAATCACACTACTCCCCATATCTAACAACGTAAAAATAAAATGACAGTTTGAACATACAAAACCCACCCC   5440
5361    ATGAGGTGGAGTTAGTGTGATGAGGGGTATAGATTGTTGCATTTTTATTTTACTGTCAAACTTGTATGTTTTGGGTGGGG   5440
                                                                                        


5441    ATTCCTCCCCACACTCATCGCCCTTACCACGCTACTCCTACCTATCTCCCCTTTTATACTAATAATCTTATAGAAATTTA   5520
5441    TAAGGAGGGGTGTGAGTAGCGGGAATGGTGCGATGAGGATGGATAGAGGGGAAAATATGATTATTAGAATATCTTTAAAT   5520
                                                                                        


5521    GGTTAAATACAGACCAAGAGCCTTCAAAGCCCTCAGTAAGTTGCAATACTTAATTTCTGTAACAGCTAAGGACTGCAAAA   5600
5521    CCAATTTATGTCTGGTTCTCGGAAGTTTCGGGAGTCATTCAACGTTATGAATTAAAGACATTGTCGATTCCTGACGTTTT   5600
                                                                                        


5601    CCCCACTCTGCATCAACTGAACGCAAATCAGCCACTTTAATTAAGCTAAGCCCTTACTAGACCAATGGGACTTAAACCCA   5680
5601    GGGGTGAGACGTAGTTGACTTGCGTTTAGTCGGTGAAATTAATTCGATTCGGGAATGATCTGGTTACCCTGAATTTGGGT   5680
                                                                                        


5681    CAAACACTTAGTTAACAGCTAAGCACCCTAATCAACTGGCTTCAATCTACTTCTCCCGCCGCCGGGAAAAAAGGCGGGAG   5760
5681    GTTTGTGAATCAATTGTCGATTCGTGGGATTAGTTGACCGAAGTTAGATGAAGAGGGCGGCGGCCCTTTTTTCCGCCCTC   5760
                                                                                        


5761    AAGCCCCGGCAGGTTTGAAGCTGCTTCTTCGAATTTGCAATTCAATATGAAAATCACCTCGGAGCTGGTAAAAAGAGGCC   5840
5761    TTCGGGGCCGTCCAAACTTCGACGAAGAAGCTTAAACGTTAAGTTATACTTTTAGTGGAGCCTCGACCATTTTTCTCCGG   5840
                                                                                        


5841    TAACCCCTGTCTTTAGATTTACAGTCCAATGCTTCACTCAGCCATTTTACCTCACCCCCACTGATGTTCGCCGACCGTTG   5920
5841    ATTGGGGACAGAAATCTAAATGTCAGGTTACGAAGTGAGTCGGTAAAATGGAGTGGGGGTGACTACAAGCGGCTGGCAAC   5920
                                                                                        


5921    ACTATTCTCTACAAACCACAAAGACATTGGAACACTATACCTATTATTCGGCGCATGAGCTGGAGTCCTAGGCACAGCTC   6000
5921    TGATAAGAGATGTTTGGTGTTTCTGTAACCTTGTGATATGGATAATAAGCCGCGTACTCGACCTCAGGATCCGTGTCGAG   6000
                                                                                        


6001    TAAGCCTCCTTATTCGAGCCGAGCTGGGCCAGCCAGGCAACCTTCTAGGTAACGACCACATCTACAACGTTATCGTCACA   6080
6001    ATTCGGAGGAATAAGCTCGGCTCGACCCGGTCGGTCCGTTGGAAGATCCATTGCTGGTGTAGATGTTGCAATAGCAGTGT   6080
                                                                                        


6081    GCCCATGCATTTGTAATAATCTTCTTCATAGTAATACCCATCATAATCGGAGGCTTTGGCAACTGACTAGTTCCCCTAAT   6160
6081    CGGGTACGTAAACATTATTAGAAGAAGTATCATTATGGGTAGTATTAGCCTCCGAAACCGTTGACTGATCAAGGGGATTA   6160
                                                                                        


6161    AATCGGTGCCCCCGATATGGCGTTTCCCCGCATAAACAACATAAGCTTCTGACTCTTACCTCCCTCTCTCCTACTCCTGC   6240
6161    TTAGCCACGGGGGCTATACCGCAAAGGGGCGTATTTGTTGTATTCGAAGACTGAGAATGGAGGGAGAGAGGATGAGGACG   6240
                                                                                        


6241    TCGCATCTGCTATAGTGGAGGCCGGAGCAGGAACAGGTTGAACAGTCTACCCTCCCTTAGCAGGGAACTACTCCCACCCT   6320
6241    AGCGTAGACGATATCACCTCCGGCCTCGTCCTTGTCCAACTTGTCAGATGGGAGGGAATCGTCCCTTGATGAGGGTGGGA   6320
                                                                                        


6321    GGAGCCTCCGTAGACCTAACCATCTTCTCCTTACACCTAGCAGGTGTCTCCTCTATCTTAGGGGCCATCAATTTCATCAC   6400
6321    CCTCGGAGGCATCTGGATTGGTAGAAGAGGAATGTGGATCGTCCACAGAGGAGATAGAATCCCCGGTAGTTAAAGTAGTG   6400
                                                                                        


6401    AACAATTATCAATATAAAACCCCCTGCCATAACCCAATACCAAACGCCCCTCTTCGTCTGATCCGTCCTAATCACAGCAG   6480
6401    TTGTTAATAGTTATATTTTGGGGGACGGTATTGGGTTATGGTTTGCGGGGAGAAGCAGACTAGGCAGGATTAGTGTCGTC   6480
                                                                                        


6481    TCCTACTTCTCCTATCTCTCCCAGTCCTAGCTGCTGGCATCACTATACTACTAACAGACCGCAACCTCAACACCACCTTC   6560
6481    AGGATGAAGAGGATAGAGAGGGTCAGGATCGACGACCGTAGTGATATGATGATTGTCTGGCGTTGGAGTTGTGGTGGAAG   6560
                                                                                        


6561    TTCGACCCCGCCGGAGGAGGAGACCCCATTCTATACCAACACCTATTCTGATTTTTCGGTCACCCTGAAGTTTATATTCT   6640
6561    AAGCTGGGGCGGCCTCCTCCTCTGGGGTAAGATATGGTTGTGGATAAGACTAAAAAGCCAGTGGGACTTCAAATATAAGA   6640
                                                                                        


6641    TATCCTACCAGGCTTCGGAATAATCTCCCATATTGTAACTTACTACTCCGGAAAAAAAGAACCATTTGGATACATAGGTA   6720
6641    ATAGGATGGTCCGAAGCCTTATTAGAGGGTATAACATTGAATGATGAGGCCTTTTTTTCTTGGTAAACCTATGTATCCAT   6720
                                                                                        


6721    TGGTCTGAGCTATGATATCAATTGGCTTCCTAGGGTTTATCGTGTGAGCACACCATATATTTACAGTAGGAATAGACGTA   6800
6721    ACCAGACTCGATACTATAGTTAACCGAAGGATCCCAAATAGCACACTCGTGTGGTATATAAATGTCATCCTTATCTGCAT   6800
                                                                                        


6801    GACACACGAGCATATTTCACCTCCGCTACCATAATCATCGCTATCCCCACCGGCGTCAAAGTATTTAGCTGACTCGCCAC   6880
6801    CTGTGTGCTCGTATAAAGTGGAGGCGATGGTATTAGTAGCGATAGGGGTGGCCGCAGTTTCATAAATCGACTGAGCGGTG   6880
                                                                                        


6881    ACTCCACGGAAGCAATATGAAATGATCTGCTGCAGTGCTCTGAGCCCTAGGATTCATCTTTCTTTTCACCGTAGGTGGCC   6960
6881    TGAGGTGCCTTCGTTATACTTTACTAGACGACGTCACGAGACTCGGGATCCTAAGTAGAAAGAAAAGTGGCATCCACCGG   6960
                                                                                        


6961    TGACTGGCATTGTATTAGCAAACTCATCACTAGACATCGTACTACACGACACGTACTACGTTGTAGCCCACTTCCACTAT   7040
6961    ACTGACCGTAACATAATCGTTTGAGTAGTGATCTGTAGCATGATGTGCTGTGCATGATGCAACATCGGGTGAAGGTGATA   7040
                                                                                        


7041    GTCCTATCAATAGGAGCTGTATTTGCCATCATAGGAGGCTTCATTCACTGATTTCCCCTATTCTCAGGCTACACCCTAGA   7120
7041    CAGGATAGTTATCCTCGACATAAACGGTAGTATCCTCCGAAGTAAGTGACTAAAGGGGATAAGAGTCCGATGTGGGATCT   7120
                                                                                        


7121    CCAAACCTACGCCAAAATCCATTTCACTATCATATTCATCGGCGTAAATCTAACTTTCTTCCCACAACACTTTCTCGGCC   7200
7121    GGTTTGGATGCGGTTTTAGGTAAAGTGATAGTATAAGTAGCCGCATTTAGATTGAAAGAAGGGTGTTGTGAAAGAGCCGG   7200
                                                                                        


7201    TATCCGGAATGCCCCGACGTTACTCGGACTACCCCGATGCATACACCACATGAAACATCCTATCATCTGTAGGCTCATTC   7280
7201    ATAGGCCTTACGGGGCTGCAATGAGCCTGATGGGGCTACGTATGTGGTGTACTTTGTAGGATAGTAGACATCCGAGTAAG   7280
                                                                                        


7281    ATTTCTCTAACAGCAGTAATATTAATAATTTTCATGATTTGAGAAGCCTTCGCTTCGAAGCGAAAAGTCCTAATAGTAGA   7360
7281    TAAAGAGATTGTCGTCATTATAATTATTAAAAGTACTAAACTCTTCGGAAGCGAAGCTTCGCTTTTCAGGATTATCATCT   7360
                                                                                        


7361    AGAACCCTCCATAAACCTGGAGTGACTATATGGATGCCCCCCACCCTACCACACATTCGAAGAACCCGTATACATAAAAT   7440
7361    TCTTGGGAGGTATTTGGACCTCACTGATATACCTACGGGGGGTGGGATGGTGTGTAAGCTTCTTGGGCATATGTATTTTA   7440
                                                                                        


7441    CTAGACAAAAAAGGAAGGAATCGAACCCCCCAAAGCTGGTTTCAAGCCAACCCCATGGCCTCCATGACTTTTTCAAAAAG   7520
7441    GATCTGTTTTTTCCTTCCTTAGCTTGGGGGGTTTCGACCAAAGTTCGGTTGGGGTACCGGAGGTACTGAAAAAGTTTTTC   7520
                                                                                        


7521    GTATTAGAAAAACCATTTCATAACTTTGTCAAAGTTAAATTATAGGCTAAATCCTATATATCTTAATGGCACATGCAGCG   7600
7521    CATAATCTTTTTGGTAAAGTATTGAAACAGTTTCAATTTAATATCCGATTTAGGATATATAGAATTACCGTGTACGTCGC   7600
                                                                                        


7601    CAAGTAGGTCTACAAGACGCTACTTCCCCTATCATAGAAGAGCTTATCACCTTTCATGATCACGCCCTCATAATCATTTT   7680
7601    GTTCATCCAGATGTTCTGCGATGAAGGGGATAGTATCTTCTCGAATAGTGGAAAGTACTAGTGCGGGAGTATTAGTAAAA   7680
                                                                                        


7681    CCTTATCTGCTTCCTAGTCCTGTATGCCCTTTTCCTAACACTCACAACAAAACTAACTAATACTAACATCTCAGACGCTC   7760
7681    GGAATAGACGAAGGATCAGGACATACGGGAAAAGGATTGTGAGTGTTGTTTTGATTGATTATGATTGTAGAGTCTGCGAG   7760
                                                                                        


7761    AGGAAATAGAAACCGTCTGAACTATCCTGCCCGCCATCATCCTAGTCCTCATCGCCCTCCCATCCCTACGCATCCTTTAC   7840
7761    TCCTTTATCTTTGGCAGACTTGATAGGACGGGCGGTAGTAGGATCAGGAGTAGCGGGAGGGTAGGGATGCGTAGGAAATG   7840
                                                                                        


7841    ATAACAGACGAGGTCAACGATCCCTCCCTTACCATCAAATCAATTGGCCACCAATGGTACTGAACCTACGAGTACACCGA   7920
7841    TATTGTCTGCTCCAGTTGCTAGGGAGGGAATGGTAGTTTAGTTAACCGGTGGTTACCATGACTTGGATGCTCATGTGGCT   7920
                                                                                        


7921    CTACGGCGGACTAATCTTCAACTCCTACATACTTCCCCCATTATTCCTAGAACCAGGCGACCTGCGACTCCTTGACGTTG   8000
7921    GATGCCGCCTGATTAGAAGTTGAGGATGTATGAAGGGGGTAATAAGGATCTTGGTCCGCTGGACGCTGAGGAACTGCAAC   8000
                                                                                        


8001    ACAATCGAGTAGTACTCCCGATTGAAGCCCCCATTCGTATAATAATTACATCACAAGACGTCTTGCACTCATGAGCTGTC   8080
8001    TGTTAGCTCATCATGAGGGCTAACTTCGGGGGTAAGCATATTATTAATGTAGTGTTCTGCAGAACGTGAGTACTCGACAG   8080
                                                                                        


8081    CCCACATTAGGCTTAAAAACAGATGCAATTCCCGGACGTCTAAACCAAACCACTTTCACCGCTACACGACCGGGGGTATA   8160
8081    GGGTGTAATCCGAATTTTTGTCTACGTTAAGGGCCTGCAGATTTGGTTTGGTGAAAGTGGCGATGTGCTGGCCCCCATAT   8160
                                                                                        


8161    CTACGGTCAATGCTCTGAAATCTGTGGAGCAAACCACAGTTTCATGCCCATCGTCCTAGAATTAATTCCCCTAAAAATCT   8240
8161    GATGCCAGTTACGAGACTTTAGACACCTCGTTTGGTGTCAAAGTACGGGTAGCAGGATCTTAATTAAGGGGATTTTTAGA   8240
                                                                                        


8241    TTGAAATAGGGCCCGTATTTACCCTATAGCACCCCCTCTACCCCCTCTAGAGCCCACTGTAAAGCTAACTTAGCATTAAC   8320
8241    AACTTTATCCCGGGCATAAATGGGATATCGTGGGGGAGATGGGGGAGATCTCGGGTGACATTTCGATTGAATCGTAATTG   8320
                                                                                        


8321    CTTTTAAGTTAAAGATTAAGAGAACCAACACCTCTTTACAGTGAAATGCCCCAACTAAATACTACCGTATGGCCCACCAT   8400
8321    GAAAATTCAATTTCTAATTCTCTTGGTTGTGGAGAAATGTCACTTTACGGGGTTGATTTATGATGGCATACCGGGTGGTA   8400
                                                                                        


8401    AATTACCCCCATACTCCTTACACTATTCCTCATCACCCAACTAAAAATATTAAACACAAACTACCACCTACCTCCCTCAC   8480
8401    TTAATGGGGGTATGAGGAATGTGATAAGGAGTAGTGGGTTGATTTTTATAATTTGTGTTTGATGGTGGATGGAGGGAGTG   8480
                                                                                        


8481    CAAAGCCCATAAAAATAAAAAATTATAACAAACCCTGAGAACCAAAATGAACGAAAATCTGTTCGCTTCATTCATTGCCC   8560
8481    GTTTCGGGTATTTTTATTTTTTAATATTGTTTGGGACTCTTGGTTTTACTTGCTTTTAGACAAGCGAAGTAAGTAACGGG   8560
                                                                                        


8561    CCACAATCCTAGGCCTACCCGCCGCAGTACTGATCATTCTATTTCCCCCTCTATTGATCCCCACCTCCAAATATCTCATC   8640
8561    GGTGTTAGGATCCGGATGGGCGGCGTCATGACTAGTAAGATAAAGGGGGAGATAACTAGGGGTGGAGGTTTATAGAGTAG   8640
                                                                                        


8641    AACAACCGACTAATCACCACCCAACAATGACTAATCAAACTAACCTCAAAACAAATGATAACCATACACAACACTAAAGG   8720
8641    TTGTTGGCTGATTAGTGGTGGGTTGTTACTGATTAGTTTGATTGGAGTTTTGTTTACTATTGGTATGTGTTGTGATTTCC   8720
                                                                                        


8721    ACGAACCTGATCTCTTATACTAGTATCCTTAATCATTTTTATTGCCACAACTAACCTCCTCGGACTCCTGCCTCACTCAT   8800
8721    TGCTTGGACTAGAGAATATGATCATAGGAATTAGTAAAAATAACGGTGTTGATTGGAGGAGCCTGAGGACGGAGTGAGTA   8800
                                                                                        


8801    TTACACCAACCACCCAACTATCTATAAACCTAGCCATGGCCATCCCCTTATGAGCGGGCACAGTGATTATAGGCTTTCGC   8880
8801    AATGTGGTTGGTGGGTTGATAGATATTTGGATCGGTACCGGTAGGGGAATACTCGCCCGTGTCACTAATATCCGAAAGCG   8880
                                                                                        


8881    TCTAAGATTAAAAATGCCCTAGCCCACTTCTTACCACAAGGCACACCTACACCCCTTATCCCCATACTAGTTATTATCGA   8960
8881    AGATTCTAATTTTTACGGGATCGGGTGAAGAATGGTGTTCCGTGTGGATGTGGGGAATAGGGGTATGATCAATAATAGCT   8960
                                                                                        


8961    AACCATCAGCCTACTCATTCAACCAATAGCCCTGGCCGTACGCCTAACCGCTAACATTACTGCAGGCCACCTACTCATGC   9040
8961    TTGGTAGTCGGATGAGTAAGTTGGTTATCGGGACCGGCATGCGGATTGGCGATTGTAATGACGTCCGGTGGATGAGTACG   9040
                                                                                        


9041    ACCTAATTGGAAGCGCCACCCTAGCAATATCAACCATTAACCTTCCCTCTACACTTATCATCTTCACAATTCTAATTCTA   9120
9041    TGGATTAACCTTCGCGGTGGGATCGTTATAGTTGGTAATTGGAAGGGAGATGTGAATAGTAGAAGTGTTAAGATTAAGAT   9120
                                                                                        


9121    CTGACTATCCTAGAAATCGCTGTCGCCTTAATCCAAGCCTACGTTTTCACACTTCTAGTAAGCCTCTACCTGCACGACAA   9200
9121    GACTGATAGGATCTTTAGCGACAGCGGAATTAGGTTCGGATGCAAAAGTGTGAAGATCATTCGGAGATGGACGTGCTGTT   9200
                                                                                        


9201    CACATAATGACCCACCAATCACATGCCTATCATATAGTAAAACCCAGCCCATGACCCCTAACAGGGGCCCTCTCAGCCCT   9280
9201    GTGTATTACTGGGTGGTTAGTGTACGGATAGTATATCATTTTGGGTCGGGTACTGGGGATTGTCCCCGGGAGAGTCGGGA   9280
                                                                                        


9281    CCTAATGACCTCCGGCCTAGCCATGTGATTTCACTTCCACTCCATAACGCTCCTCATACTAGGCCTACTAACCAACACAC   9360
9281    GGATTACTGGAGGCCGGATCGGTACACTAAAGTGAAGGTGAGGTATTGCGAGGAGTATGATCCGGATGATTGGTTGTGTG   9360
                                                                                        


9361    TAACCATATACCAATGATGGCGCGATGTAACACGAGAAAGCACATACCAAGGCCACCACACACCACCTGTCCAAAAAGGC   9440
9361    ATTGGTATATGGTTACTACCGCGCTACATTGTGCTCTTTCGTGTATGGTTCCGGTGGTGTGTGGTGGACAGGTTTTTCCG   9440
                                                                                        


9441    CTTCGATACGGGATAATCCTATTTATTACCTCAGAAGTTTTTTTCTTCGCAGGATTTTTCTGAGCCTTTTACCACTCCAG   9520
9441    GAAGCTATGCCCTATTAGGATAAATAATGGAGTCTTCAAAAAAAGAAGCGTCCTAAAAAGACTCGGAAAATGGTGAGGTC   9520
                                                                                        


9521    CCTAGCCCCTACCCCCCAATTAGGAGGGCACTGGCCCCCAACAGGCATCACCCCGCTAAATCCCCTAGAAGTCCCACTCC   9600
9521    GGATCGGGGATGGGGGGTTAATCCTCCCGTGACCGGGGGTTGTCCGTAGTGGGGCGATTTAGGGGATCTTCAGGGTGAGG   9600
                                                                                        


9601    TAAACACATCCGTATTACTCGCATCAGGAGTATCAATCACCTGAGCTCACCATAGTCTAATAGAAAACAACCGAAACCAA   9680
9601    ATTTGTGTAGGCATAATGAGCGTAGTCCTCATAGTTAGTGGACTCGAGTGGTATCAGATTATCTTTTGTTGGCTTTGGTT   9680
                                                                                        


9681    ATAATTCAAGCACTGCTTATTACAATTTTACTGGGTCTCTATTTTACCCTCCTACAAGCCTCAGAGTACTTCGAGTCTCC   9760
9681    TATTAAGTTCGTGACGAATAATGTTAAAATGACCCAGAGATAAAATGGGAGGATGTTCGGAGTCTCATGAAGCTCAGAGG   9760
                                                                                        


9761    CTTCACCATTTCCGACGGCATCTACGGCTCAACATTTTTTGTAGCCACAGGCTTCCACGGACTTCACGTCATTATTGGCT   9840
9761    GAAGTGGTAAAGGCTGCCGTAGATGCCGAGTTGTAAAAAACATCGGTGTCCGAAGGTGCCTGAAGTGCAGTAATAACCGA   9840
                                                                                        


9841    CAACTTTCCTCACTATCTGCTTCATCCGCCAACTAATATTTCACTTTACATCCAAACATCACTTTGGCTTCGAAGCCGCC   9920
9841    GTTGAAAGGAGTGATAGACGAAGTAGGCGGTTGATTATAAAGTGAAATGTAGGTTTGTAGTGAAACCGAAGCTTCGGCGG   9920
                                                                                        


9921    GCCTGATACTGGCATTTTGTAGATGTGGTTTGACTATTTCTGTATGTCTCCATCTATTGATGAGGGTCTTACTCTTTTAG   10000
9921    CGGACTATGACCGTAAAACATCTACACCAAACTGATAAAGACATACAGAGGTAGATAACTACTCCCAGAATGAGAAAATC   10000
                                                                                        


10001   TATAAATAGTACCGTTAACTTCCAATTAACTAGTTTTGACAACATTCAAAAAAGAGTAATAAACTTCGCCTTAATTTTAA   10080
10001   ATATTTATCATGGCAATTGAAGGTTAATTGATCAAAACTGTTGTAAGTTTTTTCTCATTATTTGAAGCGGAATTAAAATT   10080
                                                                                        


10081   TAATCAACACCCTCCTAGCCTTACTACTAATAATTATTACATTTTGACTACCACAACTCAACGGCTACATAGAAAAATCC   10160
10081   ATTAGTTGTGGGAGGATCGGAATGATGATTATTAATAATGTAAAACTGATGGTGTTGAGTTGCCGATGTATCTTTTTAGG   10160
                                                                                        


10161   ACCCCTTACGAGTGCGGCTTCGACCCTATATCCCCCGCCCGCGTCCCTTTCTCCATAAAATTCTTCTTAGTAGCTATTAC   10240
10161   TGGGGAATGCTCACGCCGAAGCTGGGATATAGGGGGCGGGCGCAGGGAAAGAGGTATTTTAAGAAGAATCATCGATAATG   10240
                                                                                        


10241   CTTCTTATTATTTGATCTAGAAATTGCCCTCCTTTTACCCCTACCATGAGCCCTACAAACAACTAACCTGCCACTAATAG   10320
10241   GAAGAATAATAAACTAGATCTTTAACGGGAGGAAAATGGGGATGGTACTCGGGATGTTTGTTGATTGGACGGTGATTATC   10320
                                                                                        


10321   TTATGTCATCCCTCTTATTAATCATCATCCTAGCCCTAAGTCTGGCCTATGAGTGACTACAAAAAGGATTAGACTGAACC   10400
10321   AATACAGTAGGGAGAATAATTAGTAGTAGGATCGGGATTCAGACCGGATACTCACTGATGTTTTTCCTAATCTGACTTGG   10400
                                                                                        


10401   GAATTGGTATATAGTTTAAACAAAACGAATGATTTCGACTCATTAAATTATGATAATCATATTTACCAAATGCCCCTCAT   10480
10401   CTTAACCATATATCAAATTTGTTTTGCTTACTAAAGCTGAGTAATTTAATACTATTAGTATAAATGGTTTACGGGGAGTA   10480
                                                                                        


10481   TTACATAAATATTATACTAGCATTTACCATCTCACTTCTAGGAATACTAGTATATCGCTCACACCTCATATCCTCCCTAC   10560
10481   AATGTATTTATAATATGATCGTAAATGGTAGAGTGAAGATCCTTATGATCATATAGCGAGTGTGGAGTATAGGAGGGATG   10560
                                                                                        


10561   TATGCCTAGAAGGAATAATACTATCGCTGTTCATTATAGCTACTCTCATAACCCTCAACACCCACTCCCTCTTAGCCAAT   10640
10561   ATACGGATCTTCCTTATTATGATAGCGACAAGTAATATCGATGAGAGTATTGGGAGTTGTGGGTGAGGGAGAATCGGTTA   10640
                                                                                        


10641   ATTGTGCCTATTGCCATACTAGTCTTTGCCGCCTGCGAAGCAGCGGTGGGCCTAGCCCTACTAGTCTCAATCTCCAACAC   10720
10641   TAACACGGATAACGGTATGATCAGAAACGGCGGACGCTTCGTCGCCACCCGGATCGGGATGATCAGAGTTAGAGGTTGTG   10720
                                                                                        
								ND4 Gene 10760- 12137

10721   ATATGGCCTAGACTACGTACATAACCTAAACCTACTCCAATGCTAAAACTAATCGTCCCAACAATTATATTACTACCACT   10800
10721   TATACCGGATCTGATGCATGTATTGGATTTGGATGAGGTTACGATTTTGATTAGCAGGGTTGTTAATATAATGATGGTGA   10800
                                                                                        


10801   GACATGACTTTCCAAAAAACACATAATTTGAATCAACACAACCACCCACAGCCTAATTATTAGCATCATCCCTCTACTAT   10880
10801   CTGTACTGAAAGGTTTTTTGTGTATTAAACTTAGTTGTGTTGGTGGGTGTCGGATTAATAATCGTAGTAGGGAGATGATA   10880
                                                                                        


10881   TTTTTAACCAAATCAACAACAACCTATTTAGCTGTTCCCCAACCTTTTCCTCCGACCCCCTAACAACCCCCCTCCTAATA   10960
10881   AAAAATTGGTTTAGTTGTTGTTGGATAAATCGACAAGGGGTTGGAAAAGGAGGCTGGGGGATTGTTGGGGGGAGGATTAT   10960
                                                                                        


10961   CTAACTACCTGACTCCTACCCCTCACAATCATGGCAAGCCAACGCCACTTATCCAGTGAACCACTATCACGAAAAAAACT   11040
10961   GATTGATGGACTGAGGATGGGGAGTGTTAGTACCGTTCGGTTGCGGTGAATAGGTCACTTGGTGATAGTGCTTTTTTTGA   11040
                                                                                        


11041   CTACCTCTCTATACTAATCTCCCTACAAATCTCCTTAATTATAACATTCACAGCCACAGAACTAATCATATTTTATATCT   11120
11041   GATGGAGAGATATGATTAGAGGGATGTTTAGAGGAATTAATATTGTAAGTGTCGGTGTCTTGATTAGTATAAAATATAGA   11120
                                                                                        


11121   TCTTCGAAACCACACTTATCCCCACCTTGGCTATCATCACCCGATGAGGCAACCAGCCAGAACGCCTGAACGCAGGCACA   11200
11121   AGAAGCTTTGGTGTGAATAGGGGTGGAACCGATAGTAGTGGGCTACTCCGTTGGTCGGTCTTGCGGACTTGCGTCCGTGT   11200
                                                                                        


11201   TACTTCCTATTCTACACCCTAGTAGGCTCCCTTCCCCTACTCATCGCACTAATTTACACTCACAACACCCTAGGCTCACT   11280
11201   ATGAAGGATAAGATGTGGGATCATCCGAGGGAAGGGGATGAGTAGCGTGATTAAATGTGAGTGTTGTGGGATCCGAGTGA   11280
                                                                                        


11281   AAACATTCTACTACTCACTCTCACTGCCCAAGAACTATCAAACTCCTGAGCCAACAACTTAATATGACTAGCTTACACAA   11360
11281   TTTGTAAGATGATGAGTGAGAGTGACGGGTTCTTGATAGTTTGAGGACTCGGTTGTTGAATTATACTGATCGAATGTGTT   11360
                                                                                        


11361   TAGCTTTTATAGTAAAGATACCTCTTTACGGACTCCACTTATGACTCCCTAAAGCCCATGTCGAAGCCCCCATCGCTGGG   11440
11361   ATCGAAAATATCATTTCTATGGAGAAATGCCTGAGGTGAATACTGAGGGATTTCGGGTACAGCTTCGGGGGTAGCGACCC   11440
                                                                                        


11441   TCAATAGTACTTGCCGCAGTACTCTTAAAACTAGGCGGCTATGGTATAATACGCCTCACACTCATTCTCAACCCCCTGAC   11520
11441   AGTTATCATGAACGGCGTCATGAGAATTTTGATCCGCCGATACCATATTATGCGGAGTGTGAGTAAGAGTTGGGGGACTG   11520
                                                                                        
												
11521   AAAACACATAGCCTACCCCTTCCTTGTACTATCCCTATGAGGCATAATTATAACAAGCTCCATCTGCCTACGACAAACAG   11600
11521   TTTTGTGTATCGGATGGGGAAGGAACATGATAGGGATACTCCGTATTAATATTGTTCGAGGTAGACGGATGCTGTTTGTC   11600
                                                                                        


11601   ACCTAAAATCGCTCATTGCATACTCTTCAATCAGCCACATAGCCCTCGTAGTAACAGCCATTCTCATCCAAACCCCCTGA   11680
11601   TGGATTTTAGCGAGTAACGTATGAGAAGTTAGTCGGTGTATCGGGAGCATCATTGTCGGTAAGAGTAGGTTTGGGGGACT   11680

														   A
11681   AGCTTCACCGGCGCAGTCATTCTCATAATCGCCCACGGGCTTACATCCTCATTACTATTCTGCCTAGCAAACTCAAACTA   11760
11681   TCGAAGTGGCCGCGTCAGTAAGAGTATTAGCGGGTGCCCGAATGTAGGAGTAATGATAAGACGGATCGTTTGAGTTTGAT   11760
       



          G11778A ARMS F      A  (11778 GA)                                                                   
[bookmark: _GoBack]        CGAACGCACTCACAGTgA
11761   CGAACGCACTCACAGTCGCATCATAATCCTCTCTCAAGGACTTCAAACTCTACTCCCACTAATAGCTTTTTGATGACTTC   11840
11761   GCTTGCGTGAGTGTCAGCGTAGTATTAGGAGAGAGTTCCTGAAGTTTGAGATGAGGGTGATTATCGAAAAACTACTGAAG   11840
                                                                                        
			    

11841   TAGCAAGCCTCGCTAACCTCGCCTTACCCCCCACTATTAACCTACTGGGAGAACTCTCTGTGCTAGTAACCACGTTCTCC   11920
11841   ATCGTTCGGAGCGATTGGAGCGGAATGGGGGGTGATAATTGGATGACCCTCTTGAGAGACACGATCATTGGTGCAAGAGG   11920
                                            AATTGGATGACCCTCTTGAGAGACAC                                           
								G11778A ARMS R
		
11921   TGATCAAATATCACTCTCCTACTTACAGGACTCAACATACTAGTCACAGCCCTATACTCCCTCTACATATTTACCACAAC   12000
11921   ACTAGTTTATAGTGAGAGGATGAATGTCCTGAGTTGTATGATCAGTGTCGGGATATGAGGGAGATGTATAAATGGTGTTG   12000
                                                                                        
		

12001   ACAATGGGGCTCACTCACCCACCACATTAACAACATAAAACCCTCATTCACACGAGAAAACACCCTCATGTTCATACACC   12080
12001   TGTTACCCCGAGTGAGTGGGTGGTGTAATTGTTGTATTTTGGGAGTAAGTGTGCTCTTTTGTGGGAGTACAAGTATGTGG   12080
                                                                                        


12081   TATCCCCCATTCTCCTCCTATCCCTCAACCCCGACATCATTACCGGGTTTTCCTCTTGTAAATATAGTTTAACCAAAACA   12160
12081   ATAGGGGGTAAGAGGAGGATAGGGAGTTGGGGCTGTAGTAATGGCCCAAAAGGAGAACATTTATATCAAATTGGTTTTGT   12160
                                                                                        
					
12161   TCAGATTGTGAATCTGACAACAGAGGCTTACGACCCCTTATTTACCGAGAAAGCTCACAAGAACTGCTAACTCATGCCCC   12240
12161   AGTCTAACACTTAGACTGTTGTCTCCGAATGCTGGGGAATAAATGGCTCTTTCGAGTGTTCTTGACGATTGAGTACGGGG   12240
                                                                                        


12241   CATGTCTAACAACATGGCTTTCTCAACTTTTAAAGGATAACAGCTATCCATTGGTCTTAGGCCCCAAAAATTTTGGTGCA   12320
12241   GTACAGATTGTTGTACCGAAAGAGTTGAAAATTTCCTATTGTCGATAGGTAACCAGAATCCGGGGTTTTTAAAACCACGT   12320
                                                                                        


12321   ACTCCAAATAAAAGTAATAACCATGCACACTACTATAACCACCCTAACCCTGACTTCCCTAATTCCCCCCATCCTTACCA   12400
12321   TGAGGTTTATTTTCATTATTGGTACGTGTGATGATATTGGTGGGATTGGGACTGAAGGGATTAAGGGGGGTAGGAATGGT   12400
                                                                                        


12401   CCCTCGTTAACCCTAACAAAAAAAACTCATACCCCCATTATGTAAAATCCATTGTCGCATCCACCTTTATTATCAGTCTC   12480
12401   GGGAGCAATTGGGATTGTTTTTTTTGAGTATGGGGGTAATACATTTTAGGTAACAGCGTAGGTGGAAATAATAGTCAGAG   12480
                                                                                        


12481   TTCCCCACAACAATATTCATGTGCCTAGACCAAGAAGTTATTATCTCGAACTGACACTGAGCCACAACCCAAACAACCCA   12560
12481   AAGGGGTGTTGTTATAAGTACACGGATCTGGTTCTTCAATAATAGAGCTTGACTGTGACTCGGTGTTGGGTTTGTTGGGT   12560
                                                                                        


12561   GCTCTCCCTAAGCTTCAAACTAGACTACTTCTCCATAATATTCATCCCTGTAGCATTGTTCGTTACATGGTCCATCATAG   12640
12561   CGAGAGGGATTCGAAGTTTGATCTGATGAAGAGGTATTATAAGTAGGGACATCGTAACAAGCAATGTACCAGGTAGTATC   12640
                                                                                        


12641   AATTCTCACTGTGATATATAAACTCAGACCCAAACATTAATCAGTTCTTCAAATATCTACTCATCTTCCTAATTACCATA   12720
12641   TTAAGAGTGACACTATATATTTGAGTCTGGGTTTGTAATTAGTCAAGAAGTTTATAGATGAGTAGAAGGATTAATGGTAT   12720
                                                                                        


12721   CTAATCTTAGTTACCGCTAACAACCTATTCCAACTGTTCATCGGCTGAGAGGGCGTAGGAATTATATCCTTCTTGCTCAT   12800
12721   GATTAGAATCAATGGCGATTGTTGGATAAGGTTGACAAGTAGCCGACTCTCCCGCATCCTTAATATAGGAAGAACGAGTA   12800
                                                                                        


12801   CAGTTGATGATACGCCCGAGCAGATGCCAACACAGCAGCCATTCAAGCAATCCTATACAACCGTATCGGCGATATCGGTT   12880
12801   GTCAACTACTATGCGGGCTCGTCTACGGTTGTGTCGTCGGTAAGTTCGTTAGGATATGTTGGCATAGCCGCTATAGCCAA   12880
                                                                                        


12881   TCATCCTCGCCTTAGCATGATTTATCCTACACTCCAACTCATGAGACCCACAACAAATAGCCCTTCTAAACGCTAATCCA   12960
12881   AGTAGGAGCGGAATCGTACTAAATAGGATGTGAGGTTGAGTACTCTGGGTGTTGTTTATCGGGAAGATTTGCGATTAGGT   12960
                                                                                        


12961   AGCCTCACCCCACTACTAGGCCTCCTCCTAGCAGCAGCAGGCAAATCAGCCCAATTAGGTCTCCACCCCTGACTCCCCTC   13040
12961   TCGGAGTGGGGTGATGATCCGGAGGAGGATCGTCGTCGTCCGTTTAGTCGGGTTAATCCAGAGGTGGGGACTGAGGGGAG   13040
                                                                                        


13041   AGCCATAGAAGGCCCCACCCCAGTCTCAGCCCTACTCCACTCAAGCACTATAGTTGTAGCAGGAATCTTCTTACTCATCC   13120
13041   TCGGTATCTTCCGGGGTGGGGTCAGAGTCGGGATGAGGTGAGTTCGTGATATCAACATCGTCCTTAGAAGAATGAGTAGG   13120
                                                                                        


13121   GCTTCCACCCCCTAGCAGAAAATAGCCCACTAATCCAAACTCTAACACTATGCTTAGGCGCTATCACCACTCTGTTCGCA   13200
13121   CGAAGGTGGGGGATCGTCTTTTATCGGGTGATTAGGTTTGAGATTGTGATACGAATCCGCGATAGTGGTGAGACAAGCGT   13200
                                                                                        


13201   GCAGTCTGCGCCCTTACACAAAATGACATCAAAAAAATCGTAGCCTTCTCCACTTCAAGTCAACTAGGACTCATAATAGT   13280
13201   CGTCAGACGCGGGAATGTGTTTTACTGTAGTTTTTTTAGCATCGGAAGAGGTGAAGTTCAGTTGATCCTGAGTATTATCA   13280
                                                                                        


13281   TACAATCGGCATCAACCAACCACACCTAGCATTCCTGCACATCTGTACCCACGCCTTCTTCAAAGCCATACTATTTATGT   13360
13281   ATGTTAGCCGTAGTTGGTTGGTGTGGATCGTAAGGACGTGTAGACATGGGTGCGGAAGAAGTTTCGGTATGATAAATACA   13360
                                                                                        


13361   GCTCCGGGTCCATCATCCACAACCTTAACAATGAACAAGATATTCGAAAAATAGGAGGACTACTCAAAACCATACCTCTC   13440
13361   CGAGGCCCAGGTAGTAGGTGTTGGAATTGTTACTTGTTCTATAAGCTTTTTATCCTCCTGATGAGTTTTGGTATGGAGAG   13440
                                                                                        


13441   ACTTCAACCTCCCTCACCATTGGCAGCCTAGCATTAGCAGGAATACCTTTCCTCACAGGTTTCTACTCCAAAGACCACAT   13520
13441   TGAAGTTGGAGGGAGTGGTAACCGTCGGATCGTAATCGTCCTTATGGAAAGGAGTGTCCAAAGATGAGGTTTCTGGTGTA   13520
                                                                                        


13521   CATCGAAACCGCAAACATATCATACACAAACGCCTGAGCCCTATCTATTACTCTCATCGCTACCTCCCTGACAAGCGCCT   13600
13521   GTAGCTTTGGCGTTTGTATAGTATGTGTTTGCGGACTCGGGATAGATAATGAGAGTAGCGATGGAGGGACTGTTCGCGGA   13600
                                                                                        


13601   ATAGCACTCGAATAATTCTTCTCACCCTAACAGGTCAACCTCGCTTCCCCACCCTTACTAACATTAACGAAAATAACCCC   13680
13601   TATCGTGAGCTTATTAAGAAGAGTGGGATTGTCCAGTTGGAGCGAAGGGGTGGGAATGATTGTAATTGCTTTTATTGGGG   13680
                                                                                        


13681   ACCCTACTAAACCCCATTAAACGCCTGGCAGCCGGAAGCCTATTCGCAGGATTTCTCATTACTAACAACATTTCCCCCGC   13760
13681   TGGGATGATTTGGGGTAATTTGCGGACCGTCGGCCTTCGGATAAGCGTCCTAAAGAGTAATGATTGTTGTAAAGGGGGCG   13760
                                                                                        


13761   ATCCCCCTTCCAAACAACAATCCCCCTCTACCTAAAACTCACAGCCCTCGCTGTCACTTTCCTAGGACTTCTAACAGCCC   13840
13761   TAGGGGGAAGGTTTGTTGTTAGGGGGAGATGGATTTTGAGTGTCGGGAGCGACAGTGAAAGGATCCTGAAGATTGTCGGG   13840
                                                                                        


13841   TAGACCTCAACTACCTAACCAACAAACTTAAAATAAAATCCCCACTATGCACATTTTATTTCTCCAACATACTCGGATTC   13920
13841   ATCTGGAGTTGATGGATTGGTTGTTTGAATTTTATTTTAGGGGTGATACGTGTAAAATAAAGAGGTTGTATGAGCCTAAG   13920
                                                                                        


13921   TACCCTAGCATCACACACCGCACAATCCCCTATCTAGGCCTTCTTACGAGCCAAAACCTGCCCCTACTCCTCCTAGACCT   14000
13921   ATGGGATCGTAGTGTGTGGCGTGTTAGGGGATAGATCCGGAAGAATGCTCGGTTTTGGACGGGGATGAGGAGGATCTGGA   14000
                                                                                        


14001   AACCTGACTAGAAAAGCTATTACCTAAAACAATTTCACAGCACCAAATCTCCACCTCCATCATCACCTCAACCCAAAAAG   14080
14001   TTGGACTGATCTTTTCGATAATGGATTTTGTTAAAGTGTCGTGGTTTAGAGGTGGAGGTAGTAGTGGAGTTGGGTTTTTC   14080
                                                                                        
										      ND6 Gene 14149 - 14673

14081   GCATAATTAAACTTTACTTCCTCTCTTTCTTCTTCCCACTCATCCTAACCCTACTCCTAATCACATAACCTATTCCCCCG   14160
14081   CGTATTAATTTGAAATGAAGGAGAGAAAGAAGAAGGGTGAGTAGGATTGGGATGAGGATTAGTGTATTGGATAAGGGGGC   14160
                                                                                        


14161   AGCAATCTCAATTACAATATATACACCAACAAACAATGTTCAACCAGTAACTACTACTAATCAACGCCCATAATCATACA   14240
14161   TCGTTAGAGTTAATGTTATATATGTGGTTGTTTGTTACAAGTTGGTCATTGATGATGATTAGTTGCGGGTATTAGTATGT   14240
                                                                                        


14241   AAGCCCCCGCACCAATAGGATCCTCCCGAATCAACCCTGACCCCTCTCCTTCATAAATTATTCAGCTTCCTACACTATTA   14320
14241   TTCGGGGGCGTGGTTATCCTAGGAGGGCTTAGTTGGGACTGGGGAGAGGAAGTATTTAATAAGTCGAAGGATGTGATAAT   14320
                                                                                        


14321   AAGTTTACCACAACCACCACCCCATCATACTCTTTCACCCACAGCACCAATCCTACCTCCATCGCTAACCCCACTAAAAC   14400
14321   TTCAAATGGTGTTGGTGGTGGGGTAGTATGAGAAAGTGGGTGTCGTGGTTAGGATGGAGGTAGCGATTGGGGTGATTTTG   14400
   

										 
												T14484C ARMS F
                                                   		   	   GTAGTATATCCAAAGACAA
14401   ACTCACCAAGACCTCAACCCCTGACCCCCATGCCTCAGGATACTCCTCAATAGCCATCGCTGTAGTATATCCAAAGACAA   14480
14401   TGAGTGGTTCTGGAGTTGGGGACTGGGGGTACGGAGTCCTATGAGGAGTTATCGGTAGCGACATCATATAGGTTTCTGTT   14480
                                                                                        
		    C  (14484 TC)
        CgAC
14481   CCATCATTCCCCCTAAATAAATTAAAAAAACTATTAAACCCATATAACCTCCCCCAAAATTCAGAATAATAACACACCCG   14560
14481   GGTAGTAAGGGGGATTTATTTAATTTTTTTGATAATTTGGGTATATTGGAGGGGGTTTTAAGTCTTATTATTGTGTGGGC   14560
                                                                                        

14561   ACCACACCGCTAACAATCAATACTAAACCCCCATAAATAGGAGAAGGCTTAGAAGAAAACCCCACAAACCCCATTACTAA   14640
14561   TGGTGTGGCGATTGTTAGTTATGATTTGGGGGTATTTATCCTCTTCCGAATCTTCTTTTGGGGTGTTTGGGGTAATGATT   14640
                                               CCTCTTCCGAATCTTCTTTTGGG                                        
								T14484C ARMS R                                                  

14641   ACCCACACTCAACAGAAACAAAGCATACATCATTATTCTCGCACGGACTACAACCACGACCAATGATATGAAAAACCATC   14720
14641   TGGGTGTGAGTTGTCTTTGTTTCGTATGTAGTAATAAGAGCGTGCCTGATGTTGGTGCTGGTTACTATACTTTTTGGTAG   14720
                                   


14721   GTTGTATTTCAACTACAAGAACACCAATGACCCCAATACGCAAAACTAACCCCCTAATAAAATTAATTAACCACTCATTC   14800
14721   CAACATAAAGTTGATGTTCTTGTGGTTACTGGGGTTATGCGTTTTGATTGGGGGATTATTTTAATTAATTGGTGAGTAAG   14800
                                                                                        


14801   ATCGACCTCCCCACCCCATCCAACATCTCCGCATGATGAAACTTCGGCTCACTCCTTGGCGCCTGCCTGATCCTCCAAAT   14880
14801   TAGCTGGAGGGGTGGGGTAGGTTGTAGAGGCGTACTACTTTGAAGCCGAGTGAGGAACCGCGGACGGACTAGGAGGTTTA   14880
                                                                                        


14881   CACCACAGGACTATTCCTAGCCATGCACTACTCACCAGACGCCTCAACCGCCTTTTCATCAATCGCCCACATCACTCGAG   14960
14881   GTGGTGTCCTGATAAGGATCGGTACGTGATGAGTGGTCTGCGGAGTTGGCGGAAAAGTAGTTAGCGGGTGTAGTGAGCTC   14960
                                      


14961   ACGTAAATTATGGCTGAATCATCCGCTACCTTCACGCCAATGGCGCCTCAATATTCTTTATCTGCCTCTTCCTACACATC   15040
14961   TGCATTTAATACCGACTTAGTAGGCGATGGAAGTGCGGTTACCGCGGAGTTATAAGAAATAGACGGAGAAGGATGTGTAG   15040


15041   GGGCGAGGCCTATATTACGGATCATTTCTCTACTCAGAAACCTGAAACATCGGCATTATCCTCCTGCTTGCAACTATAGC   15120
15041   CCCGCTCCGGATATAATGCCTAGTAAAGAGATGAGTCTTTGGACTTTGTAGCCGTAATAGGAGGACGAACGTTGATATCG   15120
                                                                                        


15121   AACAGCCTTCATAGGCTATGTCCTCCCGTGAGGCCAAATATCATTCTGAGGGGCCACAGTAATTACAAACTTACTATCCG   15200
15121   TTGTCGGAAGTATCCGATACAGGAGGGCACTCCGGTTTATAGTAAGACTCCCCGGTGTCATTAATGTTTGAATGATAGGC   15200
                                                                                        


15201   CCATCCCATACATTGGGACAGACCTAGTTCAATGAATCTGAGGAGGCTACTCAGTAGACAGTCCCACCCTCACACGATTC   15280
15201   GGTAGGGTATGTAACCCTGTCTGGATCAAGTTACTTAGACTCCTCCGATGAGTCATCTGTCAGGGTGGGAGTGTGCTAAG   15280
                                                                                        


15281   TTTACCTTTCACTTCATCTTGCCCTTCATTATTGCAGCCCTAGCAACACTCCACCTCCTATTCTTGCACGAAACGGGATC   15360
15281   AAATGGAAAGTGAAGTAGAACGGGAAGTAATAACGTCGGGATCGTTGTGAGGTGGAGGATAAGAACGTGCTTTGCCCTAG   15360
                                                                                        


15361   AAACAACCCCCTAGGAATCACCTCCCATTCCGATAAAATCACCTTCCACCCTTACTACACAATCAAAGACGCCCTCGGCT   15440
15361   TTTGTTGGGGGATCCTTAGTGGAGGGTAAGGCTATTTTAGTGGAAGGTGGGAATGATGTGTTAGTTTCTGCGGGAGCCGA   15440
                                                                                        


15441   TACTTCTCTTCCTTCTCTCCTTAATGACATTAACACTATTCTCACCAGACCTCCTAGGCGACCCAGACAATTATACCCTA   15520
15441   ATGAAGAGAAGGAAGAGAGGAATTACTGTAATTGTGATAAGAGTGGTCTGGAGGATCCGCTGGGTCTGTTAATATGGGAT   15520
                                                                                        


15521   GCCAACCCCTTAAACACCCCTCCCCACATCAAGCCCGAATGATATTTCCTATTCGCCTACACAATTCTCCGATCCGTCCC   15600
15521   CGGTTGGGGAATTTGTGGGGAGGGGTGTAGTTCGGGCTTACTATAAAGGATAAGCGGATGTGTTAAGAGGCTAGGCAGGG   15600
                                                                                        


15601   TAACAAACTAGGAGGCGTCCTTGCCCTATTACTATCCATCCTCATCCTAGCAATAATCCCCATCCTCCATATATCCAAAC   15680
15601   ATTGTTTGATCCTCCGCAGGAACGGGATAATGATAGGTAGGAGTAGGATCGTTATTAGGGGTAGGAGGTATATAGGTTTG   15680
                                                                                        


15681   AACAAAGCATAATATTTCGCCCACTAAGCCAATCACTTTATTGACTCCTAGCCGCAGACCTCCTCATTCTAACCTGAATC   15760
15681   TTGTTTCGTATTATAAAGCGGGTGATTCGGTTAGTGAAATAACTGAGGATCGGCGTCTGGAGGAGTAAGATTGGACTTAG   15760
                                                                                        


15761   GGAGGACAACCAGTAAGCTACCCTTTTACCATCATTGGACAAGTAGCATCCGTACTATACTTCACAACAATCCTAATCCT   15840
15761   CCTCCTGTTGGTCATTCGATGGGAAAATGGTAGTAACCTGTTCATCGTAGGCATGATATGAAGTGTTGTTAGGATTAGGA   15840
                                                                                        


15841   AATACCAACTATCTCCCTAATTGAAAACAAAATACTCAAATGGGCCTGTCCTTGTAGTATAAACTAATACACCAGTCTTG   15920
15841   TTATGGTTGATAGAGGGATTAACTTTTGTTTTATGAGTTTACCCGGACAGGAACATCATATTTGATTATGTGGTCAGAAC   15920
                                                                                        


15921   TAAACCGGAGATGAAAACCTTTTTCCAAGGACAAATCAGAGAAAAAGTCTTTAACTCCACCATTAGCACCCAAAGCTAAG   16000
15921   ATTTGGCCTCTACTTTTGGAAAAAGGTTCCTGTTTAGTCTCTTTTTCAGAAATTGAGGTGGTAATCGTGGGTTTCGATTC   16000
                                                                                        


16001   ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACA   16080
16001   TAAGATTAAATTTGATAAGAGACAAGAAAGTACCCCTTCGTCTAAACCCATGGTGGGTTCATAACTGAGTGGGTAGTTGT   16080
                                                                                        


16081   ACCGCTATGTATTTCGTACATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACA   16160
16081   TGGCGATACATAAAGCATGTAATGACGGTCGGTGGTACTTATAACATGCCATGGTATTTATGAACTGGTGGACATCATGT   16160
                                                                                        


16161   TAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCA   16240
16161   ATTTTTGGGTTAGGTGTAGTTTTGGGGGAGGGGTACGAATGTTCGTTCATGTCGTTAGTTGGGAGTTGATAGTGTGTAGT   16240
                                                                                        


16241   ACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGC   16320
16241   TGACGTTGAGGTTTCGGTGGGGAGTGGGTGATCCTATGGTTGTTTGGATGGGTGGGAATTGTCATGTATCATGTATTTCG   16320
                                                                                        


16321   CATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGGTCCCTTGAC   16400
16321   GTAAATGGCATGTATCGTGTAATGTCAGTTTAGGGAAGAGCAGGGGTACCTACTGGGGGGAGTCTATCCCCAGGGAACTG   16400
                                                                                        


16401   CACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTA   16480
16401   GTGGTAGGAGGCACTTTAGTTATAGGGCGTGTTCTCACGATGAGAGGAGCGAGGCCCGGGTATTGTGAACCCCCATCGAT   16480
                                                                                        


16481   AAGTGAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGAC   16560
16481   TTCACTTGACATAGGCTGTAGACCAAGGATGAAGTCCCAGTATTTCGGATTTATCGGGTGTGCAAGGGGAATTTATTCTG   16560
                                                                                        


16561   ATCACGATG   16569
16561   TAGTGCTAC   16569
                 




