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Résumé 

 
 
 
L’épizootie qui touche les poissons du Doubs et de la Loue depuis 2009 suscite de nombreuses 

inquiétudes mais n’a toujours pas été élucidée. Plus alarmant : en 2011, des poissons présentant 
des symptômes similaires ont été observés dans la Sorne, une rivière non connectée au Doubs. Des 
analyses préliminaires ont été réalisées sur une souche provenant d’un ombre malade du Doubs. 
Les résultats ont permis de pointer du doigt un oomycète appartenant au complexe d’espèces 
Saprolegnia diclina/S. parasitica/S. salmonis (ci-après Saprolegnia parasitica s.l.), dont certains 
représentants sont des pathogènes extrêmement virulents.  

 
Afin d’en savoir plus, des prélèvements ont été réalisés dans les trois rivières. Une collection de 

souches de Saprolegnia spp. a été constituée, à partir de poissons malades mais également à partir 
d’échantillons d’eau de la rivière. Nous avons mis en place une stratégie en deux étapes. La 
première a consisté à vérifier l’identité du pathogène et à s’assurer qu’un seul et même pathogène 
s’attaque aux différentes espèces de poissons. L’identification s’est faite par séquençage des 
amplicons ITS-rARN and 18S-rARN. Dans la deuxième étape, nous nous sommes intéressés à la 
diversité génétique du pathogène afin d’en évaluer la clonalité. En d’autres termes, s’agit-il d’un 
pathogène résident ou introduit ? Nous avons opté pour une approche par MLST (« MultiLocus 
Sequence Typing »), une méthode moléculaire basée sur la comparaison de plusieurs gènes de 
ménage. 

 
Les résultats sont clairs : la quasi-totalité des poissons malades échantillonnés (19/20) étaient 

infectés par Saprolegnia parasitica s.l., que l’on considérera donc comme la souche pathogène. Il 
s’agit de la même souche dans les trois rivières, indiquant ainsi que S. parasitica s.l. s’est étendue à 
une rivière non connectée au Doubs. Nous avons pu identifier 3 espèces de poissons sensibles, 
appartenant à 2 familles différentes. L’analyse de la diversité génétique de cette souche (MLST) a 
mis en évidence son caractère clonal, suggérant ainsi une introduction récente dans la région. 
L’origine de cette souche et son vecteur restent à déterminer. Une autre population de Saprolegnia 
sp. a également été mise en évidence. Celle-ci n’a pas pu être reliée à une espèce connue. Elle 
semble peu virulente, n’ayant été détectée que sur un poisson malade, et sa variabilité génétique 
laisse penser qu’il s’agit d’une population résidente, établie dans la région depuis longtemps.  

 
Pour la suite du travail, nous suggérons des mesures telles que la planification d’un 

échantillonnage à large échelle, la mise au point d’un test de détection spécifique, le séquençage 
complet du génome de S. parasitica s.l. ou encore l’identification de son vecteur d’introduction. 
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1. Introduction 
 
1.1. Contexte 

 
Depuis 2009, un taux de mortalité anormalement élevé est observé parmi les poissons du Doubs 

et de la Loue. Cette hécatombe frappe principalement les truites (Salmo trutta) et les ombres 
(Thymallus thymallus). Les individus touchés présentent tous des symptômes similaires : des taches 
blanchâtres (mycoses) sur différentes parties du corps (fig.1).  

 
Des analyses préliminaires, réalisées à partir 

d’une lésion sur un ombre malade, ont pointé du 
doigt un oomycète du genre Saprolegnia. Ces 
analyses moléculaires, basées sur le séquençage 
de l’espaceur interne transcrit (ITS-rARN) indique 
que cette souche est étroitement apparentée au 
complexe d’espèces S. diclina/S. parasitica/S. 
salmonis. Ce groupe d’organisme compte dans ces 
rangs des souches particulièrement virulentes ; 
une étude précédente relate qu’en présence d’un 
nombre élevé de spores, les taux de mortalité de 
différents salmonidés (dont Salmo trutta) de 90 à 
100%, selon la souche du pathogène et/ou 
l’espèce hôte (Hussein and Hatai 2002).  

 
Dès 2009, l’épizootie touche le Doubs et la Loue, deux rivières connectées de l’arc jurassien. Mais 

en 2011 des poissons présentant les mêmes symptômes ont été observés dans la Sorne, une rivière 
totalement déconnectée du Doubs, suggérant ainsi une propagation de l’épizootie. Tout inquiétant 
qu’ils soient, ces résultats préliminaires étaient loin d’être suffisants pour asseoir le rôle 
prépondérant de S. parasitica s.l. dans cette épizootie. De plus il n’était pas encore clair si un seul et 
même pathogène s’attaquait aux différentes espèces de poissons ou si différents pathogènes étaient 
impliqués. D’où la nécessité d’une étude basée sur un échantillonnage aussi large que possible, 
comprenant des individus de différentes espèces de poissons touchés. 

 
 
1.2. Objectifs 

 
L’étude s’est divisée en deux parties principales, la première se concentrant sur l’identité du 

pathogène. Il s’agissait dans un premier temps de s’assurer que Saprolegnia parasitica s.l. était bien 
le pathogène principal présent chez les poissons malades ou si d’autres pathogènes étaient 
impliqués. La question de savoir si différents pathogènes s’attaquaient aux différentes espèces de 
poissons a également été examinée. Une ébauche de liste des espèces sensibles a été établie en 
fonction des cas d’infection reportés et des prélèvements pouvant être réalisés. Pour chaque souche 
isolée, nous avons séquencé les amplicons ITS-rARN et 18S-rARN, des marqueurs couramment 
utilisés. Chaque amplicon généré a été soumis à un séquençage bidirectionnel et comparé aux bases 
de données internationales pour identification. 

 
Dans la deuxième partie de l’étude nous nous sommes intéressés à la variabilité génétique des 

populations de S. parasitica s.l. dans le Doubs, la Loue et la Sorne. Le but était d’évaluer la clonalité 
de S. parasitica s.l. Cet aspect-là de l’étude est primordial afin de déterminer si le pathogène est 
résidant ou s’il a été introduit. En effet une variabilité génétique importante de la population de S. 
parasitica s.l. indiquerait que le pathogène est établi de longue date dans la région alors qu’une 

Figure 1 : Lésions de types mycoses sur 
différents poissons atteints de la maladie.  
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population clonale plaiderait pour une introduction récente. Pour cette analyse nous avons opté 
pour la MLST, une technique moléculaire largement répandue. 

 
 

2. Matériel et méthodes 
 
2.1. Collection de souches 

 
Entre avril et décembre 2011, une collection d’isolats de Saprolegnia spp. a été constituée, à 

partir de poissons malades ou d’eau de la rivière (tab.1). Les souches prélevées sur des poissons 
malades l’ont été à partir d’individus encore vivants, pour éviter la présence de pathogènes 
secondaires opportunistes. Les souches isolées à partir d’eau de la rivière l’ont été par « baiting ». 
Cette méthode consiste à utiliser un appât sensible à l’organisme recherché pour provoquer la 
germination de ses spores et son développement. Des feuilles de rhododendron (l’appât) ont donc 
été plongées dans des échantillons d’eau de la rivière. Des fragments de tissus infectés ont ensuite 
été prélevés et déposés sur boîte de Petri pour isoler les oomycètes. 
 
 
Tableau 1 : Collection de souche de Saprolegnia spp. constituée pour cette étude. 

 

Nom code Identif Moléculaire Poisson infecté Date prélèvement lieu de prélèvement

blessures
Doubs
D1 Saprolegnia parasitica Thymallus thymallus 17.04.11. La roche plate (Chx-de-Fds)
D2 Saprolegnia parasitica Thymallus thymallus 17.04.11. La roche plate (Chx-de-Fds)
D3 Saprolegnia parasitica Thymallus thymallus 17.04.11. La roche plate (Chx-de-Fds)
D4 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 26.09.11. Bonaparte (Chx-de-Fds)
D5 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 26.09.11. Bonaparte (Chx-de-Fds)
D6 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 12.05.11. Goumois

Loue
P1 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 08.08.11. Ornans
P2 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 25.11.11. Ornans
P3 Saprolegnia sp. Salmo trutta 25.11.11. Ornans
P4 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 25.11.11. Ornans
P5 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 25.11.11. Ornans
P6 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 25.11.11. Ornans
P7 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 25.11.11. Ornans
P8 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 25.11.11. Ornans
P9 Saprolegnia parasitica Barbatula barbatula 25.11.11. Ornans

Sorne
T1 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 14.11.11. Delémont
T5 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 14.11.11. Delémont
T7 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 14.11.11. Delémont
T8 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 14.11.11. Delémont
T10 Saprolegnia parasitica Salmo trutta 14.11.11. Delémont

baiting (Doubs)
S1.2 Saprolegnia sp. 01.06.11. La Goule (Le Noirmont)
S2.2 Saprolegnia sp. 01.06.11. Goumois
S2.6 Phytophthora  sp. 01.06.11. Goumois
S3.2 Phytophthora  sp. 01.06.11. Soubey
S3.3 Phytophthora  sp. 01.06.11. Soubey
S3.5 Phytophthora  sp. 01.06.11. Soubey
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2.2. MLST (« MultiLocus Sequence Typing ») 
 

La MLST est une technique de biologie moléculaire qui permet d’estimer la diversité génétique 
globale de différents isolats. Elle consiste à caractériser des isolats (bactéries ou eucaryotes) par 
l’utilisation de séquences d’ADN de plusieurs gènes de ménage. On utilise généralement des 
fragments internes de 450-500 pb pour chaque gène. Pour chaque locus (gène), les différentes 
séquences déterminent des allèles distincts et pour chaque isolat les allèles des différents loci 
définissent un profil allélique. Cette méthode permet un typage hautement reproductible et 
discriminant de différents isolats, dans notre cas de Saprolegnia parasitica s.l. 

 
En se basant sur les données disponibles, notamment le génome de la souche CBS 223.65 de 

Saprolegnia parasitica, nous avons développé des amorces pour 4 gènes de ménage : la bêta 
tubuline, facteur d’élongation 1 alpha, NADH déshydrogénase sous-unité 1 et cytochrome c oxydase 
sous-unité 1. La bêta tubuline et le facteur d’élongation 1 alpha sont des gènes nucléaires alors que 
la NADH déshydrogénase sous-unité 1 et la cytochrome c oxydase sous-unité 1 sont des gènes 
mitochondriaux. Nous avons également développé des amorces pour un facteur de virulence, la 
protéase aspartique (tab.1). Les différentes paires d’amorces ont bien fonctionné, les PCR produisant 
des amplicons de la longueur escomptée. Nous avons ensuite procédé au séquençage de ces 
amplicons. Notre stratégie a donc été validée. 

 
 

Tableau 2 : Amorces développées pour les différents gènes sélectionnés pour l’analyse par MLST. 
Gènes amplifiés Couples d’amorces Longueur de 

l’amplicon  
Bêta tubuline BT-f: CAACGCCACGCTCTCGG 

BT-r: CCGAGACGCGCTTGAACAT 
599 pb 

Facteur d’élongation 1 
alpha 

Elf1-f: GTCGTTCAAGTACGCCTGGGT 
Elf1-r: GACCATGCCGGGCTTGA 

638 pb 

NADH déshydrogenase 
sous-unité 1 

NADH1-f: CCTAATGTTGTAGGTACTTTTGG 
NADH1-r: GAAACTAATTCAGCTTCAGCTT 

524 pb 

Cytochrome c oxydase 
sous-unité 1 

Cos1-f: CAGGTGTAGTTGGTACAACTTTA 
Cos1-r: TGAAGTATTTAAATTTCTATCAGTTAATA 

584 pb 

Cytochrome c oxydase 
sous-unité 1  

Cyt1-f: AACCTGGAAATCAAATTTTTATGGG 
Cyt1-r: ATCACCTCCACCTGAAGGATCA  

560 pb 

Protéase aspartique ProAs-f: ACAAGCACTACAACCACAGCCTCT 
ProAs-r: ATGAGGTACTCGCCCATGATGA 

571 pb 

 
 
 
2.3.  Culture et méthodes moléculaires 

 
Les souches ont été cultivées sur un milieu V8 15% contenant pour 1 litre : 150 ml de jus V8 

(Campbell Soup Co.), 1.5 g de CaCO3, 15 g d’agar, 850 ml d’eau désionnisée. Nous y avons ajouté des 
antibiotiques : 5 mg de pimaricine, 250 mg d’ampicilline, 10 mg de rifamycine et 50 mg de PCNB 
(Pentachloronitrobenzène).  

 
L’ADN a été extrait avec la méthode « guanidine thiocyanate » (Chomczynski and Sacchi 2006). 

Les PCR ont été réalisés selon les protocoles présentés en annexe (1.1 et 1.2). Les produits PCR ont 
été purifiés en utilisant des microplaques Millipore multiscreen PCR µ96 (Merck Millipore), 
séquencés avec  « BigDye™Terminator V3.1 Cycle Sequencing Kit » (Applied Biosystems) et purifiés 
avec le kit « Performa™DTR V3 96-Well Short Plates » (EdgeBio). Les séquences ont été analysées 
avec un appareil ABI 3100. 
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2.4. Construction des arbres phylogénétiques 
 
Les différents alignements ont été réalisés à l’aide du programme « BIOEDIT 7.0.9 sequence 

alignment editor » (Hall) et affinées manuellement. Les séquences disponibles pour les gènes 
sélectionnés ont été téléchargées sur GenBank depuis le site web de taxonomie du centre national 
d’information sur la biotechnologie (http://www.ncbi.nlm.nih.-gov). Les séquences ont été 
sélectionnées par affinité en utilisant « BLAST » (Altschul, Madden et al. 1997), parmi tous les genres 
d’oomycètes les plus importants pour lesquels des séquences étaient disponibles. 

 
Pour les séquences 18S-rARN, deux arbres ont été produits. Pour le premier, tous les genres 

d’oomycètes les plus importants ainsi que d’autres straménopiles ont été intégrés (=18S-
rARN/Oomycètes). Developayella, Pirsonia et des hyphochytrides plus des séquences 
environnementales ont été choisis pour enraciner l’arbre, comme proposé précédemment (Lara and 
Belbahri 2011). Le deuxième arbre cible la « galaxie » des Saprolegniales (=18S-rARN/Saprolegniales), 
un des deux groupes principaux (mais non officiels) d’oomycètes avec la « galaxie » des 
Péronosporales (Sparrow 1976). Chlamydomyzium sp., Atkinsiella dubia, Apodachlya brachynema et 
d’autres séquences environnementales ont été choisis pour enraciner l’arbre. Ce choix s’est basé sur 
les résultats du premier arbre et l’indissociabilité de ces souches dans le deuxième arbre. 
 

Pour les gènes ITS-rARN, bêta tubuline, facteur d’élongation 1 alpha et cytochrome oxydase sous-
unité 1, les arbres présentent uniquement le genre Saprolegnia, enracinés avec le genre 
Aphanomyces. Ce dernier a été choisi car il constitue le clade-sœur du clade comprenant les genres 
Saprolegnia et Achlya (Lara and Belbahri 2011). Pour le gène de la NADH déshydrogénase, l’arbre 
présente également le genre Saprolegnia. Aucune séquence n’étant disponible pour Aphanomyces 
spp., nous avons pris deux espèces appartenant à la « galaxie » des Péronosporales pour enraciner 
l’arbre : Pythium macrosporum et Phytpophthora polonica. 

 
Les zones ambigües, c’est-à-dire dont l’alignement n’est pas certain, n’ont pas été prises en 

compte pour les analyses phylogénétiques. Le nombre de positions retenues pour les différentes 
analyses est de 1563 pour le 18S-rARN/Oomycètes, 1436 pour le 18S-rARN/Saprolegniales, 526 pour 
l’ITS-rARN, 565 pour la bêta tubuline, 567 pour le facteur d’élongation 1 alpha, 534 pour la 
cytochrome oxydase sous-unité 1, et de 491 pour la NADH déshydrogénase sous-unité 1. Les arbres 
ont été construits par la méthode du maximum de vraisemblance (« maximum likelihood ») avec un 
modèle GTR+G+I de substitution de nucléotides (Rodriguez, Oliver et al. 1990) en utilisant le 
programme RAxML (Stamatakis, Hoover et al. 2008). Les valeurs de “bootstrap” ont été calculées sur 
1000 répétitions. Celles inférieures à 70% ne sont pas indiquées sur les arbres pour des raisons de 
clarté. 

 
 

3. Résultats et discussion 
 
3.1. Identification moléculaire des souches collectées 

 
Toutes les séquences obtenues à partir de souches isolées sur des poissons malades ainsi que 

certaines obtenues par « baiting » correspondent au genre Saprolegnia ; elles sont réparties en deux 
groupes distincts (fig.2 et 3). Le premier comprend la majorité des souches (19/22) et correspond au 
complexe Saprolegnia parasitica s.l. Toutes ces souches proviennent de poissons malades. Elles ont 
été prélevées dans les trois rivières, sur des ombres communs (Thymallus thymallus), des truites 
farios (Salmo trutta) et une loche commune (Barbatula barbatula). Ces trois espèces de poissons 
infectées appartiennent à deux familles différentes : les salmonidés pour Thymallus thymallus et 

http://www.ncbi.nlm.nih.-gov/�
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Salmo trutta, et les balitoridés pour Barbatula barbatula. On considérera donc qu’il s’agit de la 
population pathogène. 

 
Le deuxième groupe comprend trois souches, une prélevée sur un poisson malade et les deux 

autres isolées par « baiting » à partir d’eau du Doubs. Bien que les arbres phylogénétiques basés sur 
les séquences 18S et ITS les regroupent avec d’autres espèces de Saprolegnia (fig.2 et 3), la 
comparaison avec les bases de données internationales démontre qu’elles ne correspondent à 
aucune espèce connue, ou du moins séquencée (données non présentées). On considérera qu’il 
s’agit de population résidente de Saprolegnia sp. 

 
A noter que des oomycètes appartenant à d’autres genres que Saprolegnia ont pu être isolés à 

partir d’échantillons d’eau (« baiting ») mais ne sont pas présentés sur les figures 2 et 3 ; ils 
correspondent au genre Phytophthora (annexe 2.1) Par contre, toutes les souches isolées à partir de 
poissons malades appartiennent au genre Saprolegnia et sont présentées ici. 
  

 
 
 

 
 
Figure 2 : Position phylogénétique des isolats de Saprolegnia spp. du Doubs, de la Loue et de la Sorne, basée 
sur les séquences du gène 18S-rARN. « Galaxie » des Saprolegniales (18S-rARN/Saprolegniales). 

Isolats de la population 
résidente de Saprolegnia 

Isolats de la population 
pathogène de Saprolegnia 

Outgroup 

Saprolegnia spp. 

Saprolegnia spp. 
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Figure 3 : Position phylogénétique des isolats de Saprolegnia spp. du Doubs, de la Loue et de la Sorne, basée sur 
les séquences du gène ITS-rARN. Genre Saprolegnia. 
 

 
 
 

3.2. Caractérisation de Saprolegnia parasitica s.l., la souche pathogène du 
Doubs 

 
Les séquences obtenues à l’aide des amorces pour les différents gènes sélectionnés montrent un 

taux de variabilité extrêmement faible. Le super arbre basé sur les séquences concaténées des 
quatre gènes de ménage illustre parfaitement l’homogénéité de la population de Saprolegnia 
parasitica s.l., seule la souche P6 se démarquant des autres (fig.4). De plus, à l’exception de 3 
souches de la Loue, qui présentent quelques rares mutations pour certains des gènes ciblés, il n’y a 
aucune variabilité dans les séquences des populations du Doubs, de la Loue et de la Sorne. Ainsi, on 
ne distingue que 4 types alléliques différents, et 16 des 19 souches analysés sont identiques (tab.3). 
La population peut donc être considérée clonale. Ces résultats suggèrent une introduction récente de 
S. parasitica s.l. dans le Doubs, la Loue et la Sorne. 

 
A noter que les résultats du séquençage du gène de la protéase aspartique (ProAs) n’ont pas été 

intégrés à la MLST et ne sont pas présentés ici ; le nombre de sites ambigus, pour lesquels deux bases 
sont possibles est trop important. Les amorces ou le séquençage ne sont pas en question, les 
chromatographes étant d’extrêmement bonne qualité. Nous avons probablement à faire à des 
hétérozygotes. Un clonage-séquençage permettrait de s’en assurer. 
 

Isolats de la population 
pathogène de Saprolegnia 

Isolats de la population 
résidente de Saprolegnia 

Saprolegnia parasitica s.l. 
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Tableau 3 : Type allélique des différents isolats de Saprolegnia parasitica s.l. du Doubs, de la Loue et 
de la Sorne. L’abréviation n/d correspond aux séquences non disponibles, dont le séquençage n’a pas 
marché. En gris, les types alléliques variables. 

 Bêta 
tubuline 

Facteur 
d’élongation 

Cytochrome c 
oxydase 

NADH 
déshydrogénase 

Type 
allélique 

D1 1 1 1 1 1 
D2 1 1 1 1 1 
D3 1 1 1 n/d 1 
D4 1 1 1 1 1 
D5 1 1 1 n/d 1 
D6 1 1 1 n/d 1 
P1 1 1 1 1 1 
P2 1 1 1 1 1 
P4 1 1 1 1 1 
P5 1 1 1 1 1 
P6 2 2 2 1 2 
P7 1 1 1 2 3 
P8 1 1 1 3 4 
P9 1 1 1 1 1 
T1 1 1 1 1 1 
T5 1 1 1 1 1 
T7 1 1 1 1 1 
T8 1 1 1 1 1 

T10 1 1 1 1 1 
 

Figure 4 : Super arbre montrant la position phylogénétique des isolats du Doubs de Saprolegnia spp. du 
Doubs, de la Loue et de la Sorne, basé sur les séquences concaténées des gènes de ménages utilisés pour 
l’analyse MLST : bêta tubuline, facteur d’élongation 1 alpha, NADH déshydrogénase sous-unité 1 et 
cytochrome c oxydase sous-unité 1. L’ellipse orange montre une souche caractérisée au Japon. 

Loue 

Doubs 

Sorne 

Loue 

Isolats de la population 
résidente de Saprolegnia 

Isolats de la population 
pathogène de Saprolegnia 
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3.3. Caractérisation de Saprolegnia sp., la souche résidente du Doubs 
 
Il convient ici de préciser que toutes les interprétations qui suivront sont à prendre avec 

prudence, les souches de cette population étant très peu nombreuses. L’objectif principal étant de 
caractériser la souche pathogène de Saprolegnia parasitica s.l., peu d’efforts ont été fourni pour 
obtenir plus de souches de cette population de Saprolegnia sp. Toutefois, les résultats obtenus sont 
suffisamment intéressants pour faire quelques hypothèses. Bien que le nombre d’isolats soit très 
faible, leur position sur les différents arbres phylogénétiques produits indique clairement qu’il s’agit 
d’une population de Saprolegnia différente de la population dite pathogène.  

 
Contrairement à la population pathogène de S. parasitica s.l., la population résidente de 

Saprolegnia sp. montre une certaine diversité (fig.4). Cette population peut donc être considérée 
comme génétiquement variable. C’est précisément cette variabilité qui laisse penser que cette 
population de Saprolegnia sp. est native de la région. Le fait qu’elle ait été principalement isolée par 
« baiting » à partir d’échantillons d’eau soutient cette hypothèse. 
 

 
3.4. Origine de la souche pathogène de Saprolegnia parasitica s.l. du 

Doubs, la Loue et la Sorne   
 

L’analyse par MLST relie “notre” souche de Saprolegnia parasitica s.l. à une souche caractérisée 
au Japon (S. parasitica EF370044, fig.4). Cependant seuls 2 des 4 gènes de ménage testés ici sont 
disponibles dans les bases de données internationales pour cette souche. De plus, ces gènes n’ont 
pas été testés pour la plupart des souches disponibles dans les bases de données. Une seule souche 
offre des données complètes, son génome ayant été entièrement séquencé (S. parasitica CBS 
223.65). Il n’est donc pas possible d’établir l’origine de la souche pathogène de S. parasitica s.l. 
présente dans le Doubs, la Loue et la Sorne. La stratégie employée est pertinente et appropriée, mais 
les bases de données internationales contiennent trop peu de données sur les gènes utilisés. Nous 
suggérons donc de commander les différentes souches disponibles dans les collections de cultures 
afin de les tester avec nos amorces. 
 

 
4. Conclusions 

 
 

 Saprolegnia parasitica s.l. est toujours présente et active cette année 
(2011) dans le Doubs et la Loue 

 
 Au moins 3 espèces de poissons y sont sensibles, de 2 familles 

différentes. 
 

 S. parasitica s.l. s’est étendue à une rivière non connectée au Doubs 
 

 La population clonale de S. parasitica s.l. suggère une introduction 
récente dans la région 
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5. Perpectives 
 

Nous suggérons la planification d’un échantillonnage à large échelle afin d’évaluer la distribution 
et la fréquence de Saprolegnia parasitica s.l. et de prévenir sa propagation. Nous proposons 
également de développer un outil moléculaire de diagnostique pour S. parasitica s.l. (PCR 
spécifique). L’identité du pathogène doit être éclaircie au vu de son caractère agressif. Notre projet 
traitant de la position taxonomique de S. parasitica s.l. permettra de clarifier la situation. La question 
de l’hétérozygotie devrait également être vérifiée par clonage-séquençage. Finalement, deux points 
particulièrement importants : l’identification du vecteur de S. parasitica s.l. ainsi que l’identification 
des facteurs de virulence qui rendent cette souche si agressive. Ces deux points sont discutés plus en 
détails ci-dessous. 

 
 

5.1. Identification du vecteur de Saprolegnia parasitica s.l. 
 
L’identification du vecteur de Saprolegnia parasitica s.l. est essentielle pour prévenir la 

propagation de la maladie. Et certaines découvertes ont attiré notre attention. De nombreuses 
espèces d’écrevisse sont des hôtes potentiels pour les oomycètes. S. parasitica fait partie des 
parasites identifiés de certaines espèces d’écrevisses (Soderhall, Dick et al. 1991). L’introduction 
d’écrevisses nord-américaines (Procambarus clarkii) en Europe a démontré être à l’origine de la 
propagation d’un autre agent pathogène appartenant à l’embranchement des oomycètes : 
Aphanomyces astaci (Aquiloni, Martin et al. 2011). La littérature révèle qu’une espèce d’écrevisse 
nord-américaine (Orconectes juvenilis) a été découverte en 2005 dans le Dessoubre un affluent du 
Doubs (Chucholl and Daudey 2008). Il est inquiétant de constater que l’introduction de cette 
écrevisse pourrait coïncider avec l’apparition de la maladie. Nous suggérons donc de vérifier si 
Orconectes juvenilis est effectivement un hôte potentiel pour S. parasitica s.l. Outre limiter la 
propagation de S. parasitica, l’identification d’un tel vecteur permettrait de lutter contre 
l’introduction de pathogènes encore plus dangereux comme Aphanomyces invadans, l’agent 
pathogène provoquant le Syndrome Ulcératif Epizootique (EUS) touchant de nombreuses espèces de 
poissons. Il est actuellement considéré comme l’une 100 des espèces les plus invasives. 

 
 
5.2. Identification des facteurs de virulence 

 
Le 2 novembre 2011, le génome complet de Saprolegnia parasitica (isolat CBS 223.65) a été mis à 

disposition de la communauté scientifique internationale. Le séquençage complet du génome 
d’isolats suisses en serait donc facilité et pourrait se faire à un prix raisonnable (voir offre de 
Microsynth, annexe 5). Les facteurs de virulence responsables de l’infection des poissons seront 
également plus faciles à identifier. Nous pourrons ainsi générer une base de données qui permettra 
de souligner comment des souches émergentes de Saprolegnia spp. avec de nouveaux pouvoirs 
pathogènes apparaissent. 
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Toutes les PCR, à l’exception du 18S, ont été réalisées avec le même programme. Seule la 

température d’hybridation (étape 3) varie en fonction des amorces utilisées. 
 
 
Préparation du mix PCR : 

Mix (pour 20 µL)
Concentration 

Initiale
Concentration 

finale
Vol. par 
tube (µl)

H2O - - 12.6
Tampon (X) 5 1 4
Amorce Forward (µM) 10 0.2 0.4
Amorce Reverse (µM) 10 0.2 0.4
dNTPs  (mM) 10 0.2 0.4
Taq Polymerase (U/µL) 5 1 0.2
extrait d'ADN (ng/mL) ~100 ~10 2  
 
 
 
Programmes PCR : 

Etape 1 95°C pdt 30 sec  
Etape 2 94°C pdt 30 sec Dénaturation 
Etape 3 XX°C pdt 30 sec Hybridation: température 

dépend des amorces 
Etape 4 72°C pdt 1 min Élongation 
Etape 5 Go to 2 - 29x  
Etape 6 72°C pdt 10 min  
Etape 7 10°C for ever  
Etape 8 End  

 
 
 
Amorces et températures d’hybridation : 

Gènes amplifiés Couples d’amorces Température 
d’hybridation 

Bêta tubuline BT-f: CAACGCCACGCTCTCGG 
BT-r: CCGAGACGCGCTTGAACAT 

62°C 

Facteur d’élongation 1 
alpha 

Elf1-f: GTCGTTCAAGTACGCCTGGGT 
Elf1-r: GACCATGCCGGGCTTGA 

62°C 

NADH déshydrogenase 
sous-unité 1 

NADH1-f: CCTAATGTTGTAGGTACTTTTGG 
NADH1-r: GAAACTAATTCAGCTTCAGCTT 

53°C 

Cytochrome c oxydase 
sous-unité 1 

Cos1-f: CAGGTGTAGTTGGTACAACTTTA 
Cos1-r: TGAAGTATTTAAATTTCTATCAGTTAATA 

53°C 

Cytochrome c oxydase 
sous-unité 1  

Cyt1-f: AACCTGGAAATCAAATTTTTATGGG 
Cyt1-r: ATCACCTCCACCTGAAGGATCA  

53°C 

Protéase aspartique ProAs-f: ACAAGCACTACAACCACAGCCTCT 
ProAs-r: ATGAGGTACTCGCCCATGATGA 

59°C 

ITS-rARN ITS4: TCCTCCGCTTATTGATATGC 
ITS6: GAAGGTGAAGTCGTAACAAGG 

50°C 
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Pour l’amplification du gène 18S-rARN, nous avons réalisé des PCR “nested”, c’est-à-dire que nous 

avons effectué une deuxième PCR sur les produits de la première avec des amorces internes. Nous 
avons opté pour cette méthode en raison du faible rendement.  
 
 
 
Préparation du « mix PCR ». Pour la deuxième PCR, l’extrait d’ADN est 
remplacé par le produit PCR dilué 10x : 

Mix (pour 20 µL)
Concentration 

Initiale
Concentration 

finale
Vol. par 
tube (µl)

H2O - - 12.6
Tampon (X) 5 1 4
Amorce Forward (µM) 10 0.2 0.4
Amorce Reverse (µM) 10 0.2 0.4
dNTPs  (mM) 10 0.2 0.4
Taq Polymerase (U/µL) 5 1 0.2
extrait d'ADN (ng/mL) ~100 ~10 2  
 
 
 
Programme PCR (identique pour les deux PCR) : 

Etape 1 95°C pdt 30 sec  
Etape 2 94°C pdt 30 sec Dénaturation 
Etape 3 56°C pdt 30 sec 

-0.6°C par cycle 
Hybridation 

Etape 4 72°C pdt 2 min Élongation 
Etape 5 Go to 2 – 9x 10 cycles 
Etape 6 94°C pdt 30 sec Dénaturation 
Etape 7 50°C pdt 30 sec Hybridation 
Etape 8 72°C pdt 2 min Élongation 
Etape 9 Go to 6 - 19 fois 20 cycles 
Etape 10 72°C pdt 10 min  
Etape 11 10°C for ever  
Etape 12 End  

 
 
 
 
Amorces : 

PCR 18S « nested » Nom des amorces Séquences des amorces 
PCR 1 EK-42F 

EK-1520R 
CTCAARGAYTAAGCCATGCA  
CYGCAGGTTCACCTAC 

PCR 2 EK-82F 
EK-1498R 

GAAACTGCGAATGGCTC  
CACCTACGGAAACCTTGTTA 
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« Galaxie » des 
Saprolegniales 

« Galaxie » des 
Péronosporales 

Isolats de la population 
pathogène de Saprolegnia 

Isolats de la population 
résidente de Saprolegnia 

Isolats de la population de Phytophthora 
issue de l’eau de la rivière 

Outgroup 
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>D1 – 18S (EK82f-1498r) 
CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTA
GCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCA
CAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGTTAACGGG
TAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCG
CGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATT
GGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTC
CAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCGTCCGGTC
GAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATTCAGTTGGTGGTTGT
GTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCAT
GGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTG
GGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGCATTTACC
AAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATCGTAGTCTTAACCATA
AACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTT
TGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGC
CTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGATTGAGAGCTC
TTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAAC
GAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGT
GACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACA
CTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACGTATCGTGCTAGGGAT
AGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCC
CTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTG
TGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTT 
 
>D2 – 18S (EK82f-1498r) 
CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTA
GCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCA
CAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGTTAACGGG
TAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCG
CGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATT
GGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTC
CAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCGTCCGGTC
GAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATTCAGTTGGTGGTTGT
GTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCAT
GGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTG
GGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGCATTTACC
AAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATCGTAGTCTTAACCATA
AACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTT
TGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGC
CTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGATTGAGAGCTC
TTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAAC
GAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGT
GACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACA
CTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACGTATCGTGCTAGGGAT
AGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCC
CTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTG
TGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTTCCTT 
 
>D3 – 18S (EK82f-1498r) 
CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTA
GCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCA
CAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGTTAACGGG
TAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCG
CGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATT
GGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTC
CAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCGTCCGGTC
GAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATTCAGTTGGTGGTTGT
GTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCAT
GGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTG
GGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGCATTTACC
AAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATCGTAGTCTTAACCATA
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AACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTT
TGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGC
CTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGATTGAGAGCTC
TTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAAC
GAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGT
GACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACA
CTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACGTATCGTGCTAGGGAT
AGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCC
CTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTG
TGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTTCCTT 
 
>D4 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNGNNNNNNNTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTGC
TTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTG
TGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACC
ATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAG
GAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTT
CAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGC
AGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGT
TTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATT
CAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTT
GAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATT
AATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGG
CGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATCG
TAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATGA
GAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACC
ACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGA
CAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGG
TTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTA
GAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCC
GCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACGT
ATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTTG
CATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGG
ACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCNCNNNNNNNNNNN 
 
>D5 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNNNNNNACCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACT
GCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAAC
TGTGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTA
CCATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCA
AGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTT
TTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCA
GCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTG
GTTTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCA
TTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCAT
TTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGA
TTAATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTA
GGCGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCAT
CGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTAT
GAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCA
CCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATT
GACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCT
GGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCT
TAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGG
CCGCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATAC
GTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCT
TGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTG
GGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCNCNNNNNNNNNNN 
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>D6 – 18S (EK82f-1498r) 
CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTA
GCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCA
CAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGTTAACGGG
TAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCG
CGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATT
GGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTC
CAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCGTCCGGTC
GAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATTCAGTTGGTGGTTGT
GTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCAT
GGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTG
GGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGCATTTACC
AAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATCGTAGTCTTAACCATA
AACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTT
TGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGC
CTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGATTGAGAGCTC
TTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAAC
GAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGT
GACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACA
CTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACGTATCGTGCTAGGGAT
AGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCC
CTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTG
TGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTTCCTT 
 
>P1 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNGNNNNNNTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTGC
TTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTG
TGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACC
ATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAG
GAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTT
CAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGC
AGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGT
TTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATT
CAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTT
GAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATT
AATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGG
CGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATCG
TAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATGA
GAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACC
ACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGA
CAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGG
TTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTA
GAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCC
GCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACGT
ATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTTG
CATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGG
ACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNNN 
 
>P2 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNGNNNNNNTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTGC
TTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTG
TGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACC
ATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAG
GAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTT
CAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGC
AGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGT
TTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATT
CAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTT
GAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATT
AATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGG
CGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATCG
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TAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATGA
GAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACC
ACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGA
CAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGG
TTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTA
GAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCC
GCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACGT
ATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTTG
CATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGG
ACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNNN 
 
>P3 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNNNNNNNNTACtaCTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAAcTGC
TTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTG
TGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACC
ATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAG
GAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTT
TAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGC
AGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGT
TTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGTTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATT
CAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTT
GAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATT
AATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGG
CGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATCG
TAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATG
AGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCAC
CACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTG
ACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTG
GTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTT
AGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGC
CGCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACG
TATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTT
GCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGG
GACTGTGAATTTGTTTGCTTCATTGCATTCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCNCNNNNNNNNNNNN 
 
>P4 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNNNNNNNCCTTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACT
GCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAAC
TGTGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTA
CCATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCA
AGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTT
TTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCA
GCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTG
GTTTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCA
TTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCAT
TTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGA
TTAATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTA
GGCGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCAT
CGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTAT
GAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCA
CCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATT
GACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCT
GGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCT
TAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGG
CCGCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATAC
GTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCT
TGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTG
GGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGNGGGAACTTCNNNNNCTNNCNNNNNNNNNNN 
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>P5 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNNNNNNNNNCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAAC
TGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAA
CTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCT
ACCATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCC
AAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCT
TTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCC
AGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCT
GGTTTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCC
ATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCA
TTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATG
ATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTT
AGGCGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCA
TCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTA
TGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGC
ACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGAT
TGACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTC
TGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTC
TTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGG
GCCGCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATA
CGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGC
TTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATT
GGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNNN 
 
>P6 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNNNNNNNNNTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTG
CTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACT
GTGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTAC
CATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAA
GGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTT
TCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAG
CAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGG
TTTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCAT
TCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATT
TGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGAT
TAATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAG
GCGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATC
GTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATG
AGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCAC
CACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTG
ACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTG
GTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTT
AGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGC
CGCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACG
TATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTT
GCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGG
GACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNNN 
 
>P7 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNGNNNNNNNTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTGC
TTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTG
TGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACC
ATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAG
GAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTT
CAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGC
AGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGT
TTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATT
CAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTT
GAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATT
AATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGG
CGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATCG
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TAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATGA
GAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACC
ACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGA
CAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGG
TTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTA
GAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCC
GCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACGT
ATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTTG
CATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGG
ACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAANNNCNTNNNNNNNCNNNNNNNNNNN 
 
>P8 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNGNNNNNCCTTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACT
GCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAAC
TGTGCGGATCGCTTCNCAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTA
CCATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCA
AGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTT
TTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCA
GCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTG
GTTTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCA
TTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCAT
TTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGA
TTAATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTA
GGCGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCAT
CGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTAT
GAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCA
CCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATT
GACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCT
GGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCT
TAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGG
CCGCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATAC
GTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCT
TGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTG
GGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNNN 
 
>P9 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNNNNNNCTTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTGC
TTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTG
TGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTAYCANCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACC
ATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAG
GAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTT
CAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGC
AGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGT
TTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATT
CAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTT
GAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATT
AATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGG
CGAAAGCATTNACCAAGGATGTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATNGT
AGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAG
AAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCA
CCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGAC
AGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGGT
TAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAG
AGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCG
CACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTANANANCNTNNATAACCTNGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTT
GAATACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCA
TCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAA
GTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTNACCNCNCNNNNNNNNNNN 
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>T1 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNNNNNNNCCTTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACT
GCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAAC
TGTGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTA
CCATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCA
AGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTT
TTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCA
GCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTG
GTTTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCA
TTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCAT
TTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGA
TTAATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTA
GGCGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCAT
CGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTAT
GAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCA
CCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATT
GACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCT
GGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCT
TAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGG
CCGCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATAC
GTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCT
TGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTG
GGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCNNNNNCNNNNNNNNNNNNN 
 
>T5 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNNNNNNNNCCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAAC
TGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAA
CTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCT
ACCATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCC
AAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCT
TTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCC
AGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCT
GGTTTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCC
ATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCA
TTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATG
ATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTT
AGGCGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCA
TCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTA
TGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGC
ACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGAT
TGACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTC
TGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTC
TTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGG
GCCGCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATA
CGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGC
TTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATT
GGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCNCNNNNNNNNNNN 
 
>T7 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNNNGNNNNNCCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAAC
TGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAA
CTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCT
ACCATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCC
AAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCT
TTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCC
AGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCT
GGTTTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCC
ATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCA
TTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATG
ATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTT
AGGCGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCA
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TCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTA
TGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGC
ACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGAT
TGACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTC
TGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTC
TTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGG
GCCGCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATA
CGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGC
TTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATT
GGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNN 
 
>T8 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNGNNNNNCCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTG
CTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACT
GTGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTAC
CATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAA
GGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTT
TCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAG
CAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGG
TTTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCAT
TCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATT
TGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGAT
TAATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAG
GCGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATC
GTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATG
AGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCAC
CACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTG
ACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTG
GTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTT
AGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGC
CGCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACG
TATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTT
GCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGG
GACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCNCNNNNNNNNNNN 
 
>T10 – 18S (EK82f-1498r) 
NNNNNNNNNGNNNNNCCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTG
CTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACT
GTGCGGATCGCTTCACAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTAC
CATGGCGTTAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAA
GGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTT
TCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAG
CAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGG
TTTGAGCGTCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCAT
TCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATT
TGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGAT
TAATAGGGACAGTTGGGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAG
GCGAAAGCATTTACCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATC
GTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATG
AGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCAC
CACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTG
ACAGATTGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTG
GTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTT
AGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGC
CGCACGCGCGCTACACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACG
TATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTT
GCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGG
GACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCATGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCGCNNNNNNNNNNN 
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>S1.2 – 18S (EK82f-1498r) 
CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTA
GCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCA
CAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGTTAACGGG
TAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCG
CGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTTTAAGTCTGGCAATT
GGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTC
CAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCGTCCGGTC
GAGTTTATCTCTGTACTATGGATGTTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATTCAGTTGGTGGTTGT
GTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCAT
GGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTG
GGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGCATTTACC
AAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATCGTAGTCTTAACCATA
AACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTT
TGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGC
CTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGATTGAGAGCTC
TTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAAC
GAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGT
GACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACA
CTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACGTATCGTGCTAGGGAT
AGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCC
CTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTT
TGCTTCATTGCATTCAAGTTTGTGGGAACTTTCCTT 
 
>S2.2 – 18S (EK82f-1498r) 
CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTA
GCATTTATTAGATTGAAACCAATGCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCA
CAGCGATAAGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGTTAACGGG
TAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCG
CGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATGCCGGGCTTTTTAAGTCTGGCAATT
GGAATGAGAACAATTTAAATCCCTTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTC
CAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCGTCCGGTC
GAGTTTATCTCTGTACTATGGATGTTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTTCTGCCATTCAGTTGGTGGTTGT
GTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGTTTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCAT
GGAATAATAAGATACGACCTTGGTGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTG
GGGGTATTCATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGCATTTACC
AAGGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAGATACCATCGTAGTCTTAACCAT
AAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTGAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCT
TTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAG
CCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGATTGAGAGCT
CTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAA
CGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTACCAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAG
TGACTAACTGAAGGAAGTTGGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTAC
ACTGATACGCTCAACGAGTATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAATACGTATCGTGCTAGGGA
TAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTAAACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTC
CCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGT
TTGCTTCATTGCATTCAAGTTTGTGGGAACTTTCCTT 
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>D1 – ITS 4-6 
NNNNNNGNNGNNNNNGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCC
ACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGT
CAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACT
TTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAA
TTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTC
CGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTT
AAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTG
TGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATAT
TGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTTC
TTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAN
NNNNNNNNANNNNNNNNNNNNANNNN 
 
>D2 – ITS 4-6 
NNNNNNNNANNNNNNNNNAAGGTTTCNGTAGGTGAACNTGCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCCAC
GTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCA
ATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTT
CAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAATT
CAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTCCG
TGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAA
ACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTG
GCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATATTG
CTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTTCTT
GGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGC
ATATCAANNANNNNNNNNNNN 
 
>D3 – ITS 4-6 
NNNNNNNNNNNNNNNTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCCA
CGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTC
AATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTT
TCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAAT
TCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTCC
GTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTA
AACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGT
GGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATATT
GCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTTCT
TGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAG
CATATCANNNNNNNNNNNNNNAN 
 
>D4 – ITS 4-6 
NNNNANNGGNNNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGAACNTNNGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACAC
CCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGA
TGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACA
ACTTTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCA
GAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGT
GTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCT
TTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTT
GTGTGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACA
TATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCAT
TTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACT
TAAGCATNNNNNNNNNNNNNNNNNAN 
 
>D5 – ITS 4-6 
NNNAGGGNNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGAACNTNNGGNAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCC
ACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGT
CAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACT
TTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAA
TTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTC
CGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTT
AAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTG
TGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATAT



Annexe 3.2  Séquences - ITS 

30 
 

TGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTTC
TTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAA
GCATATCATNNNNNNGNNNGNAA 
 
>D6 – ITS 4-6 
NNNNNNNAGGNGNANNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTNNNGANGGATCATTACCACACCAAAAAACAC
CCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGA
TGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACA
ACTTTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCA
GAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGT
GTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCT
TTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTT
GTGTGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACA
TATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCAT
TTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACT
TAAGCATNNCATNNNNNNNNNNN 
 
>P1 – ITS 4-6 
TGAAGGTGAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCCA
CGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTC
AATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTT
TCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAAT
TCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTCC
GTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTA
AACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGT
GGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATATT
GCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTTCT
TGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAG
CATATCAATAA 
 
>P2 – ITS 4-6 
NNNAGGNNNNNNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGANNNTGCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCCA
CGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTC
AATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTT
TCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAAT
TCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTCC
GTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTA
AACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGT
GGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATATT
GCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTTCT
TGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAG
CATANCATN 
 
>P3 – ITS 4-6 
NNNANGGGGNNNNNNNNNAACAAGGTTTCNGTAGGTNNNNNTNNGGNAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCC
CACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTGCGCTGCCCTTGTGGCGGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGT
CAATTTGAATCCTTTTTAAACTACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATGTCTGCATGCAATTGAAATACAACT
TTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAA
TTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTC
CGTGAACACAACCTTGTTTCATTTCTTGATTGAGATGGAGCAGAATGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTT
AAACGACGGTACCTATGCGTCCTCGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTTCTTTCGAGAGTTTTGTG
TGGCGGCACACAGCATTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTATTTCGGTACGAGTGGACACATAT
TGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTTTAAGCACAGGACACGTAAGGAGAGTGAGTATGCTGGTGCATTTC
TTGGCGCATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAA
GCANNNNNNNNNNNN 
 
>P4 – ITS 4-6 
NNNNNNGGGNNNNNNNNNAACAANNTTTCCGTAGGTGANNNTNNNGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCC
CACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATG
TCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAAC
TTTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGA
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ATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGT
CCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTT
TAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGT
GTGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATA
TTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTT
CTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTA
AGCATNNCANNNNNNNNNNNNNNAN 
 
>P5 – ITS 4-6 
NNNNNNGGGGNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGAACNTNNGGNAGGATCATTACCACACCAAAAAACACC
CCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGAT
GTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAA
CTTTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAG
AATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTG
TCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTT
TTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTG
TGTGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACAT
ATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATT
TCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTT
AAGCATATCATN 
 
>P6 – ITS 4-6 
NNNANGGGNNNNNNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTNNNNNTNCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCC
CACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATG
TCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAAC
TTTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGA
ATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGT
CCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTT
TAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGT
GTGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATA
TTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTT
CTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTA
AGCATATCATNNNNNNGNAGNAAN 
 
>P7 – ITS 4-6 
NNNNNNGGNNNNNNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGAANNTNNNGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCC
CACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATG
TCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAAC
TTTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGA
ATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGT
CCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTT
TAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGT
GTGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATA
TTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTT
CTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTA
AGCATNNCANN 
 
>P8 – ITS 4-6 
NNNNNNNNGNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGAANNTNNNNNAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCC
CACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATG
TCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAAC
TTTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGA
ATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGT
CCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTT
TAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGT
GTGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATA
TTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTT
CTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAANNNNACNNGANTNNNNNNNNNNNNNNNN 
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>P9 – ITS 4-6 
NNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGAANNNNNGGNAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTC
TTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTT
TTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTGGATG
TCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAATTCAGTGAGTCATC
AAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACT
TGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCT
ATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACACAGC
ACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATATTGCTTTTTGTGATT
TCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGG
CAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATNNNNN 
 
>T1 – ITS 4-6 
NNNNNNGGGNNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTNNNNNAGGATCATTACCACACCAAAAAACACC
CCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGAT
GTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAA
CTTTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAG
AATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTG
TCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTT
TTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTG
TGTGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACAT
ATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATT
TCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTT
AAGCATATCANANNNN 
 
>T5 – ITS 4-6 
NNANGNGNANNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGNNNNTGCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCCAC
GTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCA
ATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTT
CAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAATT
CAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTCCG
TGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAA
ACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTG
GCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATATTG
CTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTTCTT
GGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAANNNNNCCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN 
 
>T7 – ITS 4-6 
NNNGGGGNNNNNNNNAACAAGGTTTCNGTAGGTNNNNNTGCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCCAC
GTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCA
ATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTT
CAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAATT
CAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTCCG
TGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAA
ACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTG
GCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATATTG
CTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTTCTT
GGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAANNNNNCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN 
 
>T8 – ITS 4-6 
NNNNNGNGGNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGNNNNTGCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCC
CACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATG
TCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAAC
TTTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGA
ATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGT
CCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTT
TAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGT
GTGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATA
TTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTT
CTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTA
AGCATATCATNNNNNNNNNNNN 
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>T10 – ITS 4-6 
NNNANGGNGNANNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGNNNNTGCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCC
ACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGTGGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGT
CAATTTGAATCCTTTTTAAAATACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACT
TTCAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAA
TTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTC
CGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAGCAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTT
AAACGACGGTACCTATGCGTCCTAGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTG
TGGCGGCACACAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACACATAT
TGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAGTTGGTATGCTGGTGCATTTC
TTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAA
GCATANCANN 
 
>S1.2 – ITS 4-6 
TGAAGGTGAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCCA
CGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTGCGCTGCCCTTGTGGCGGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCA
ATTTGAATCCTTTTTAAACTACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATGTCTGCATGCAATTGAAATACAACTTT
CAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAATT
CAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTCCG
TGAACACAACCTTGTTTCATTTCTTGATTGAGATGGAGCAGAATGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAA
ACGACGGTACCTATGCGTCCTCGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTTCTTTCGAGAGTTTTGTGTG
GCGGCACACAGCATTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTATTTCGGTACGAGTGGACACATATTG
CTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTTTAAGCACAGGACACGTAAGGAGAGTGAGTATGCTGGTGCATTTCTT
GGCGCATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGC
ATATCAATAAGCGGAGGAAA 
 
>S2.2 – ITS 4-6 
TTTAGGTGAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACCACACCAAAAAACACCCCA
CGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTGCGCTGCCCTTGTGGCGGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCA
ATTTGAATCCTTTTTAAACTACGACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATGTCTGCATGCAATTGAAATACAACTTT
CAACAGTGGATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTGCAGAATT
CAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGGAGTATGTTTGTATCAGTGTCCG
TGAACACAACCTTGTTTCATTTCTTGATTGAGATGGAGCAGAATGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAA
ACGACGGTACCTATGCGTCCTCGTGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTTCTTTCGAGAGTTTTGTGTG
GCGGCACACAGCATTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTATTTCGGTACGAGTGGACACATATTG
CTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTTTAAGCACAGGACACGTAAGGAGAGTGAGTATGCTGGTGCATTTCTT
GGCGCATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGGACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGC
ATATCAATAAGCGGAGGAAA 
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>D1 – Bêta Tubuline 
NNCGCCNCGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTAC
GATATCTGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATG
TCGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGATC
CCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCG
CTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGC
CGCTACCTCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTC
CAGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGCCG
AAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAANNGCCGTNTCNNN 
 
>D2 – Bêta Tubuline 
NNCGCCNCGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTAC
GATATCTGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATG
TCGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGATC
CCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCG
CTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGC
CGCTACCTCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTC
CAGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGCCG
AAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAAGCGCGTCTCGGA 
 
>D3 – Bêta Tubuline 
TCAACGCCACGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCT
ACGATATCTGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCA
TGTCGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGA
TCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCG
CGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACG
GCCGCTACCTCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACG
TCCAGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGC
CGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAAGCGCGTCTCGG
A 
 
>D4 – Bêta Tubuline 
NCAACGCCNCGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCT
ACGATATCTGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCA
TGTCGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGA
TCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCG
CGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACG
GCCGCTACCTCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACG
TCCAGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGC
CGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAAGCGCGTCTCGG
A 
 
>D5 – Bêta Tubuline 
NCNACGCCNCGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCT
ACGATATCTGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCA
TGTCGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGA
TCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCG
CGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACG
GCCGCTACCTCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACG
TCCAGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGC
CGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAAGCGCGTCTCGG 
 
>D6 – Bêta Tubuline 
NCNACGCCACGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCT
ACGATATCTGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCA
TGTCGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGA
TCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCG
CGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACG
GCCGCTACCTCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACG
TCCAGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGC
CGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAAGCGCGTCTN 
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>P1 – Bêta Tubuline 
NCAACGCCACGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCT
ACGATATCTGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCA
TGTCGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGA
TCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCG
CGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACG
GCCGCTACCTCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACG
TCCAGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGC
CGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAAGCGCGTCTCGG 
 
>P2 – Bêta Tubuline 
NNNNNNCNTCAGCTNGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTC
CGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGTCGGGTATCACG
ACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGT
CTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCC
GAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACG
GCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCCAGAACAAGAAC
TCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAG
ATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCANNNNNNNNNNNNNGNNN 
 
>P3 – Bêta Tubuline 
NNNNNNNNNNCNCCAGCTTGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCSCTCTACGATATCTG
CTTCCGCACSCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGYGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGTCGGGTAT
CACGACGTGCCTCCGYTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTCGCGGTYAACTTGATCCCGTTCCC
GCGTCTCCACTTCTTCATGATTGGTTTCGCGCCCTTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGT
GCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTCGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCT
CACGGCTGCCTGCATGTTCCGTGGYCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCCAGAACAA
GAACTCGTCGTACTTCGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGCGTGTGCGACATCCCGCCYAAGGGCCT
CAAGATGTCGACGACGTTCATTGGTAACTCGACGGCNATCCAGGAGATGTTCANNNNNNNNNNNN 
 
>P4 – Bêta Tubuline 
NNNNNNCNCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCC
GCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGTCGGGTATCACGA
CGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTC
TCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCG
AGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGG
CTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCCAGAACAAGAACT
CGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGA
TGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCANNNNNNNNN 
 
>P5 – Bêta Tubuline 
NNNNNNGGTCCNTCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTG
CTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGTCGGGTAT
CACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGATCCCGTTCCC
GCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGT
YCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCT
CACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCCAGAACAA
GAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGCCGAAGGGCCT
CAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAAGCNNNNTCTCGGN 
 
>P6 – Bêta Tubuline 
NNNNNNNNCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTAYGATATCTGCTTCC
GCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGTCGGGTATCACGA
CGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTCGCGGTSAACTTGATCCCGTTCCCGCGTC
TCCACTTCTTCATGATTGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTCCCCG
AGCTTACACAGCAGCAGTTTGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGG
CTGCTTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCCAGAACAAGAACT
CGTCGTACTTCGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGTGTGTGCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGA
TGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCANNNNNNNNNNNN 
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>P7 – Bêta Tubuline 
NNNNNNNTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGC
TTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGTCGGGTATC
ACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGATCCCGTTCCCG
CGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTY
CCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTC
ACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCCAGAACAAG
AACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGCCGAAGGGCCTC
AAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCANN 
 
>P8 – Bêta Tubuline 
NNNCNNNNTNTCGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGA
TATCTGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGTC
GGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGATCCC
GTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCT
CACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCG
CTACCTCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCCA
GAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGCCGAA
GGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAANNNNNNNNNTCGNNN 
 
>P9 – Bêta Tubuline 
NNNNNNNCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCT
TCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGTCGGGTATCA
CGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGC
GTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYC
CCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCA
CGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCCAGAACAAGA
ACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCA
AGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCANN 
 
>T1 – Bêta Tubuline 
NNNNNNNCGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATC
TGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGTCGGGT
ATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGATCCCGTTC
CCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACG
GTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTAC
CTCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCCAGAAC
AAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGCCGAAGGGC
CTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCANNNN 
 
>T7 – Bêta Tubuline 
NNNNNNNGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCT
GCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGTCGGGTA
TCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGATCCCGTTCC
CGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGG
TYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACC
TCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCCAGAACA
AGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGCCGAAGGGCC
TCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCANNCNNNNTCNNN 
 
>T8 – Bêta Tubuline 
NNNCCCCCNNYTCGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACG
ATATCTGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT
CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGATCC
CGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGC
TCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCC
GCTACCTCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC
AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGCCGA
AGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAANNNNNNNNCNN 
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>T10 – Bêta Tubuline 
NNNACGCCNNNNTNTCGGTCCATCAGCTCGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCT
ACGATATCTGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCA
TGTCGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYGCGGTCAACTTGA
TCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCG
CGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACG
GCCGCTACCTCACGGCTGCYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACG
TCCAGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGTGCGACATCCCGC
CGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAANNNNNNNNNTC
NGN 
 
>S2.2 – Bêta Tubuline 
NNTCAACGCCACGCTCTCGGTCCACCAGCTTGTCGAAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCGCT
CTACGATATCTGCTTCCGCACGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGTGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGC
CATGTCGGGTATCACGACGTGCCTCCGTTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTCGCGGTTAACTT
GATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATTGGTTTCGCGCCCTTGACGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCG
CGCGCTCACGGTGCCCGAGCTTACACAGCAGCAGTTCGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCA
CGGCCGCTACCTCACGGCTGCCTGCATGTTCCGTGGTCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAA
CGTCCAGAACAAGAACTCGTCGTACTTCGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGCGTTTGCGACATCCC
GCCTAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATTGGTAACTCGACGGCGATCCAGGAGATGTTCAAGCGCGTCTC
GGANTNNN 
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>D1 – Facteur d’élongation 1 alpha 
GACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTAC
TTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGAT
TGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAG
CACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTC
ATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCC
GCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGG
TACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGC
CTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTC
AAGCCCGG 
 
>D2 – Facteur d’élongation 1 alpha 
GACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTAC
TTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGAT
TGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAG
CACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTC
ATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCC
GCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGG
TACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGC
CTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTC
AAGCCCGG 
 
>D3 – Facteur d’élongation 1 alpha 
GACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTAC
TTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGAT
TGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAG
CACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTC
ATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCC
GCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGG
TACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGC
CTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTC
AAGCCCGG 
 
>D4 – Facteur d’élongation 1 alpha 
GACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTAC
TTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGAT
TGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAG
CACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTC
ATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCC
GCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGG
TACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGC
CTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTC
AAGCCCGG 
 
>D5 – Facteur d’élongation 1 alpha 
GACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTAC
TTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGAT
TGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAG
CACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTC
ATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCC
GCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGG
TACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGC
CTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTC
AAGCCCGG 
 
>D6 – Facteur d’élongation 1 alpha 
GACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTAC
TTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGAT
TGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAG
CACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTC
ATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCC



Annexe 3.4  Séquences - Facteur d’élongation 1 alpha 

39 
 

GCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGG
TACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGC
CTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTC
AAGCCCGG 
 
>P1 – Facteur d’élongation 1 alpha 
GACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTAC
TTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGAT
TGCGCCATCCTCGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAG
CACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTC
ATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTCTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCC
GCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGG
TACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACAACCTCAACCCGCCCAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGC
CTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATNGGCACGSTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGANGNGCGNTCTT
NANNCCCCGGCTTTNTT 
 
>P2 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNNNNNANNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCC
CTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAAC
ATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGT
ATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCC
ATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAAC
TACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATG
ATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCC
AAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTYCCG
GTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCGGNNNNN 
 
>P3 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNTCCNNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGT
CGCCCAAGTACTTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCT
CGCAGGCCGATTGCGCCATTCTCGTCGTCGCCTCGGGTGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGARGGCC
AGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGTGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACG
ACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTCTCSAACTACCTCAAGAAGGTCG
GCTACAAGCCCGCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCA
ACATGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACAACCTCAACCCCCCCAAGCGCCCCACCGACA
AGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGA
CGGGTGTCCTCAAGCGGGNNNNNNNNN 
 
>P4 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNNGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTC
GAGTCGCCCAAGTACTTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGT
ACCTCGCAGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGAG
GGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGATG
GACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAG
GTCGGCTACAAGCCCGCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCC
GGCAACATGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGCGCCCCACC
GACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTYCCGGTCGGCCGTGTC
GAGACGGGTGTCCTCAAGCGGNGGNNNNNNN 
 
>P5 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNNNNNNNNNTNNAANNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCG
ACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCA
TCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCG
AGGCCGGTATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGA
TCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAG
TSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCG
ACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCA
ACCCSCCCAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCA
CGGTYCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCGGGNNNN 
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>P6 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNNNNNNNNNCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCT
TCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGATTGCG
CCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACG
CGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGT
ACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTCTCSAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCA
AGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGGTACA
AGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACAACCTCAACCCCCCCAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCC
CGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCANNN
NGGGGNNNNNNNN 
 
>P7 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAA
GTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCAC
GGGTACCTCGCAGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAA
GGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAA
GATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAA
GAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAA
GTCCGGCAACATGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGCGCCC
CACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGANGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTYCCGGTCGGCCG
TGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGGNNNNN 
 
>P8 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAA
GTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCAC
GGGTACCTCGCAGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAA
GGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAA
GATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAA
GAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAA
GTCCGGCAACATGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGCGCCC
CACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTYCCGGTCGGCCG
TGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCGGNNNNNNNNN 
 
>P9 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNNTTNAAANNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGC
CCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAA
CATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGG
TATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGC
CATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAA
CTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACAT
GATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCC
CAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTYCC
GGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCGGNNNN 
 
>T1 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNNAANNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTC
TGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATG
ATCACGGGTACCTCGCAGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATC
TCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATC
AACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTAC
CTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATC
GAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAG
CGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTYCCGGTC
GGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCGGNNNNN 
 
>T7 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNNNNNNTTNAANNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACAT
TGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAA
GAACATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGC
CGGTATCTCGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGT
CGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTC
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CAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAA
CATGATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCC
SCCCAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGT
YCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCGGGGNNNNN 
 
>T8 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAG
TTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACG
GGTACCTCGCAGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAG
GAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAG
ATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAG
AAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAG
TCCGGCAACATGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGCGCCCC
ACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTYCCGGTCGGCCGT
GTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGGNNN 
 
>T10 – Facteur d’élongation 1 alpha 
NNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTT
CGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGG
TACCTCGCAGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGA
GGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGAT
GGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAA
GGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTC
CGGCAACATGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGCGCCCCAC
CGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTYCCGGTCGGCCGTGT
CGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGGN 
 
>S1.2 – Facteur d’élongation 1 alpha 
GACAACCTCAAGGCCGAGCGCGAACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTAC
TTCTTCACGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGCAGGCCGAT
TGCGCCATTCTCGTCGTCGCCTCGGGTGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCTCGAAGGARGGCCAGACGCGCGAG
CACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGTGTGCGCCAGATGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTC
ATGTACGGCCAGGCCCGTTACGAGGAAATCAAGGAGGAAGTCTCGAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAATCCC
GCCAAGGTCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACATGCCCTGG
TACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACAACCTCAACCCCCCCAAGCGCCCCACCGACAAGGCCCTCCGC
CTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTGGCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTC
AAGCCCGGCATNNNN 
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>D1 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
CAGGTGTAGTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGG
GAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTT
TAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATA
ATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTA
CTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTA
GTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCAC
CTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTT
TACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAG
GTGG 
 
>D2 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NTCNGGNGTAGTTGGTACAACTTTATCTNNTTTAATTCGTANNGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTAT
GGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTAT
TTTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAA
TAATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGG
TACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTT
TAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATC
ACCTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAG
TTTACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTC
AGGTGGAGGT 
 
>D3 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
TNANCNGGNAAATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAAMGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTAT
GATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCC
TGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTC
AGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG
TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTAT
TACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCAT
TACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTT
AAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGGTGGAGGT 
 
>D4 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NNANCNGGNNAATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTAT
GATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCC
TGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTC
AGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG
TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTAT
TACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCAT
TACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTT
AAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGGTG 
 
>D5 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NNANCNGGNAANCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAAMGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATG
ATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCT
GATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCA
GCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGT
CCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATT
ACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATT
ACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTA
AATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGGTGGAGGT 
 
>D6 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NNANCNGGAAAATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTAT
GATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCC
TGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTC
AGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG
TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTAT
TACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCAT
TACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTT
AAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGGTGGAGGT 
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>P1 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
GGTGTAGTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGA
AATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTA
ATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAAT
ATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTACT
GGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGT
TTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCT
GGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTA
CCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGGT
GGAGGT 
 
>P2 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NNNNCTTNNTNNGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTA
TATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTC
GGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATATTAGTTTTTGG
TTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTA
TATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCA
GGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTC
CATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACCCGTATTAGCT
GGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGNGGNNNNNNNN 
 
>P3 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NNNNNNTGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAAT
CATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTCTTTATGGTTATGCCTATTTTAATT
GGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATATT
AGTTTTTGGTTATTACCTCCTTCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCTGGTACTGGT
TGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTA
CACTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTATAATATGAGATCACCTGGT
TTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTTATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACCT
GTATTAGCTGGAGCAATTACTATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGGGGGG
GNGNN 
 
>P4 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NNNNNGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATC
ATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTG
GAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATATTA
GTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTACTGGTT
GGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTAC
ATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTT
TAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACCCG
TATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGNNNNNN 
 
>P5 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
TCAGGTGTAGTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATG
GGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATT
TTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAAT
AATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGT
ACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTT
AGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCA
CCTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGT
TTACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCA
GNNNN 
 
>P6 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
CAGGNNNNNNGNNGTNCAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATG
GGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATT
TTAATTGGAGGTTTTGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGGGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAAT
AATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCTGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGT
ACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTT
AGTTTACACTTAGCTGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACCACTATTTATAATATGAGATCA
CCAGGTTTAACTTTTCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTTATTACAGCTTTCTTATTATTATTAAGT
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TTACCTGTATTAGCTGGAGCAATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCG
GNNNNNNN 
 
>P7 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NGGNGTNNGTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGG
GAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTT
TAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATA
ATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTA
CTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTA
GTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCAC
CTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTT
TACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAG
GGGGGGGGGNN 
 
>P8 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NNNNNNNNNGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAA
ATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAA
TTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATA
TTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTACTG
GTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTT
TACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTG
GTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTAC
CCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGAtCCTTAGGGNN 
 
>P9 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NGGNGNNANGTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATG
GGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATT
TTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAAT
AATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGT
ACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTT
AGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCA
CCTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGT
TTACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGAtCCTTAG
GGNNNNNN 
 
>T1 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NCNGGTGTNNTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATG
GGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATT
TTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAAT
AATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGT
ACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTT
AGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCA
CCTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGT
TTACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTAG
GGGGGGGGNNN 
 
>T5 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NNANCNNGGAATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAAMGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATG
ATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCT
GATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCA
GCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGT
CCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATT
ACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATT
ACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTA
AATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGGGGGNRNN 
 
>T7 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NGTGTAGTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTNGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGA
AATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTA
ATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAAT
ATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTACT
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GGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGT
TTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCT
GGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTA
CCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGNN 
 
>T8 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NGGTGTAGTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGG
AAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTT
AATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAA
TATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGTAC
TGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAG
TTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACC
TGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTT
ACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGN
NN 
 
>T10 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NNGGTGTANGTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGCACAACCTGGAAATCAAATTTTTATG
GGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATT
TTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAAT
AATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCAGGT
ACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTT
AGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCA
CCTGGTTTAACTTTCCATAAATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGT
TTACCCGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCA
GNNNNNNNNN 
 
>S1.2 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NNCNTNANCNGGAAAATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAAMGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTA
TTATGATTTTCTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATCCCTTTAATGTTAGGAG
CTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCTTCATTATTTTTATTAGTTT
CTTCAGCTATTGTTGAATCTGGTGCTGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACT
CAGGTCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACACTTAGCGGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATT
TTATTACTACTATTTATAATATGAGATCACCAGGTTTAACTTTCCATAAATTACCATTATTTGTATGGTCAGTTT
TTATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACCTGTATTAGCTGGAGCAATTACTATGTTATTAACTGATAGAA
ATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGGTGGAGGT 
 
>S2.2 – Cytochrome c oxydase sous-unité 1 
NNCCYGGAAATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAAMGTAGTTGTTACTGCACACGCGTTTATTATGA
TTTTCTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAACTGGTTTATCCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTG
ATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATATTAGTTTTTGGTTATTACCTCCTTCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAG
CTATTGTTGAATCTGGTGCTGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGGTC
CTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACACTTAGCGGGTATTTCTTCATTATTAGGTTCAATAAATTTTATTA
CTACTATTTATAATATGAGATCACCCGGTTTAACTTTCCATAAATTACCATTATTTGTATGGTCAGTTTTTATTA
CAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACCTGTATTAGCTGGAGCAATTACTATGTTATTAACTGATAGAAATTTAA
ATACTTCATTTTTTGATCCTTCAGGTGGAGGT 
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>D1 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NTCCTAATGTTGTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTG
TTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTT
GGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATAT
CATCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTTAA
GATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAAT
CTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTA
TTTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTAGTTT 
 
>D2 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
AACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATT
AAGTTGGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGC
TATATCATCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGC
TTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTAC
TCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATT
CATTATTTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATT
AGTTTCAG 
 
>D4 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
AACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATT
AAGTTGGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGC
TATATCATCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGC
TTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTAC
TCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATT
CATTATTTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATT
AGTTTCAG 
 
>P1 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATA
TTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAAT
ATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCATCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAAC
TCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA
ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTAT
TGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGAT
TTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTAGTTTCAG 
 
>P2 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNNNNNNNNNTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTA
GTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAA
TACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCATCATTAG
GTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTTAAGATCATCAG
CTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATT
TAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTA
TTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAGCTGANNNNNNN 
 
>P3 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNNNNNNTTTGGTTTATTACAACCNCTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAA
CTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACC
TTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCATCATTAGGCGT
TTATGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCA
AATGGTTTCTTATGAATTAACTATAGGTTTTTCTATATTATCTGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTGAT
TGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTTTATTTCCAATATTTATTATCTTTTTTATTTC
ATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCAGAAGCTGANNNANNNNNNNNNNNNNNNNNNN 
 
>P4 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNNNNNNTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTA
ATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATAC
CTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCATCATTAGGTG
TTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTC
AAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAA
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TTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTT
CATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGANNNNNNNNNNNN 
 
>P5 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNNNNNNTCCTAATGTTGTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAG
AAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTAT
TAAGTTGGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAG
CTATATCATCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTG
CTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTA
CTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATAT
TCATTATTTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAAT
TAGTTTCAGCTNNNNNN 
 
>P6 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNTCCTAATGTTGTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACT
GTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGT
TGGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATA
TCATCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTTA
AGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAA
TCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATT
ATTTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTTAGT
tTCAGNTNNNNN 
 
>P7 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNNCCTAATGTTTGTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAAC
TGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAG
TTGGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTAT
ATCATCATTAGGTGTTTATGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTT
AAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATAGGTTTTTCAATATTATCTGTTATAGTATGTACTCA
ATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTTTATTTCCGATTTTTAT
TATTTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCARAAGCTGAAGCTGATTNANT
TTCAGCTANNGN 
 
>P8 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNNNNNNNNTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAG
TAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAAT
ACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCATCATTAGG
TGTTTAYGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTTAAGATCATCAGC
TCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATWGGTTTTTCAATATTATCKGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTT
AATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTYTATTTCCKATATTCATTATTTTTTTTAT
TTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGANNNNNTTNNNNGNNNNNN 
 
>P9 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNNNNGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTA
GTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAA
TACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCATCATTAG
GTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTTAAGATCATCAG
CTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATT
TAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTA
TTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGANNNNNNNTNNNNNNNNN 
 
>T1 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNNNNNNGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACC
TAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGT
AATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCATCATT
AGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTTAAGATCATC
AGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAA
TTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTT
TATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTNANTNNNNTTTNNGNTN
NNGNNGNNN 
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>T5 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNCcTAATGNTGNAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTWGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTG
TTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTT
GGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATAT
CATCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTTAA
GATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAAT
CTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTA
TTTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTAGTTT
CAGNTNNNGNTGAANTAAAAN 
 
>T7 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNTCCTAATGTTGTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACT
GTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGT
TGGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATA
TCATCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGCTTTA
AGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAA
TCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATT
ATTTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTAGTT
TCAGCTNNTGNTGANNT 
 
>T8 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNNNNTCCTAATGNTTGTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGA
AACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATT
AAGTTGGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGC
TATATCATCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGC
TTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTATGTAC
TCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATT
CATTATTTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATT
NAGTTTCAGCTNNN 
 
>T10 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
NNNNNNNNNNNTCCTAATGTTGTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGATGGGTTAAAACTTTTTGTA
AAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGT
TTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTA
TTAGCTATATCATCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTA
GGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCAATATTATCGGTTATAGTA
TGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCT
ATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAgACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCT
GAATTANNTTTCAGCTNNNGNTGANN 
 
>S1.2 – NADH déshydrogénase sous-unité 1 
AACTGTTTTACCTAGTAACTGTGACGTGGTACTTTTTATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATT
AAGTTGGGTGGTAATACCTTTTGGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGC
TATATCATCATTAGGTGTTTATGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTTTTAGGTGC
TTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATAGGTTTTTCTATATTATCTGTTATAGTATGTAC
TCAATCTTTAAATTTGATTGATATAGTTTTATGTCAAGAAAAAATATGGTATTGTGTACCTTTATTTCCAATATT
TATTATCTTTTTTATTTCATCATTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCAGAAGCTGAAGCTGAATT
AGTTTCAG 
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P4              ------NNNNNNNNNNNNNNNNCCTTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
T1              ------NNNNNNNNNNNNNNNNCCTTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
P7              --------NNNNNNNNNGNNNNNNNTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
D1              ----------------------CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
D2              ----------------------CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
D3              ----------------------CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
D6              ----------------------CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
P8              ------NNNNNNNNNNGNNNNNCCTTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
T7              -----NNNNNNNNNNNGNNNNNCCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
P5              -----NNNNNNNNNNNNNNNNNNCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
D5              ------NNNNNNNNNNNNNNNACCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
T5              -----NNNNNNNNNNNNNNNNNCCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
T8              -------NNNNNNNNNGNNNNNCCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
T10             -------NNNNNNNNNGNNNNNCCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
S1.2            ----------------------CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
S2.2            ----------------------CCTTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
P3              --------NNNNNNNNNNNNNNNNNTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
P1              --------NNNNNNNNNNGNNNNNNTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
P2              --------NNNNNNNNNNGNNNNNNTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
P6              -------NNNNNNNNNNNNNNNNNNTACTACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
D4              --------NNNNNNNNNGNNNNNNNTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
P9              --------NNNNNNNNNNNNNNNCTTACNACTTGGATACCCGTAGTAATTCTAGAGCTAA 
                                         *** ******************************* 
 
P4              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
T1              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
P7              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
D1              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
D2              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
D3              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
D6              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
P8              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
T7              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
P5              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
D5              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
T5              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
T8              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
T10             TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
S1.2            TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
S2.2            TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
P3              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
P1              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
P2              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
P6              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
D4              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
P9              TACATGCGTAAATACCCAACTGCTTGTCGGACGGGTAGCATTTATTAGATTGAAACCAAT 
                ************************************************************ 
 
P4              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
T1              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
P7              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
D1              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
D2              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
D3              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
D6              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
P8              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCNCAGCGATA 
T7              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
P5              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
D5              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
T5              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
T8              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
T10             GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
S1.2            GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
S2.2            GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
P3              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
P1              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
P2              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
P6              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
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D4              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
P9              GCGGCCTCGGTCGGTATTGTGTTGAATCATAATAACTGTGCGGATCGCTTCACAGCGATA 
                *************************************************** ******** 
 
P4              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
T1              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
P7              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
D1              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
D2              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
D3              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
D6              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
P8              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
T7              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
P5              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
D5              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
T5              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
T8              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
T10             AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
S1.2            AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
S2.2            AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
P3              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
P1              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
P2              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
P6              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
D4              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTATCAGCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
P9              AGTCAATTGAGTTTCTGCCCTAYCANCTTTGGATGGTAGGATATGGGCCTACCATGGCGT 
                ********************** ** ********************************** 
 
P4              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
T1              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
P7              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
D1              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
D2              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
D3              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
D6              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
P8              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
T7              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
P5              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
D5              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
T5              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
T8              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
T10             TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
S1.2            TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
S2.2            TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
P3              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
P1              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
P2              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
P6              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
D4              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
P9              TAACGGGTAACGGGGAATTAGGGTTTGATTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCA 
                ************************************************************ 
 
P4              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
T1              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
P7              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
D1              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
D2              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
D3              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
D6              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
P8              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
T7              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
P5              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
D5              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
T5              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
T8              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
T10             CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
S1.2            CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
S2.2            CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
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P3              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
P1              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
P2              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
P6              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
D4              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
P9              CATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGTAAATTACCCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA 
                ************************************************************ 
 
P4              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
T1              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
P7              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
D1              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
D2              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
D3              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
D6              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
P8              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
T7              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
P5              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
D5              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
T5              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
T8              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
T10             ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
S1.2            ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTTAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
S2.2            ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTTAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
P3              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTTAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
P1              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
P2              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
P6              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
D4              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
P9              ATAAATAACAATGCCGGGCTTTTCAAGTCTGGCAATTGGAATGAGAACAATTTAAATCCC 
                *********************** ************************************ 
 
P4              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
T1              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
P7              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
D1              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
D2              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
D3              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
D6              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
P8              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
T7              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
P5              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
D5              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
T5              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
T8              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
T10             TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
S1.2            TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
S2.2            TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
P3              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
P1              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
P2              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
P6              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
D4              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
P9              TTAACGAGGATCAATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCA 
                ************************************************************ 
 
P4              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
T1              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
P7              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
D1              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
D2              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
D3              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
D6              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
P8              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
T7              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
P5              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
D5              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
T5              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
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T8              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
T10             ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
S1.2            ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
S2.2            ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
P3              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
P1              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
P2              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
P6              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
D4              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
P9              ATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATTTCTGGTTTGAGCG 
                ************************************************************ 
 
P4              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
T1              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
P7              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
D1              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
D2              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
D3              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
D6              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
P8              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
T7              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
P5              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
D5              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
T5              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
T8              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
T10             TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
S1.2            TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGTTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
S2.2            TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGTTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
P3              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGTTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
P1              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
P2              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
P6              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
D4              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
P9              TCCGGTCGAGTTTATCTCTGTACTATGGATGCTTGGGCCATTTTTTGTGAGGGGGCGCTT 
                ******************************* **************************** 
 
P4              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
T1              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
P7              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
D1              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
D2              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
D3              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
D6              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
P8              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
T7              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
P5              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
D5              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
T5              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
T8              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
T10             CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
S1.2            CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
S2.2            CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
P3              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
P1              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
P2              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
P6              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
D4              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
P9              CTGCCATTCAGTTGGTGGTTGTGTCGACTTGCATCGTTTACTGTGAAAAAATTAGAGTGT 
                ************************************************************ 
 
P4              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
T1              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
P7              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
D1              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
D2              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
D3              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
D6              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
P8              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
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T7              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
P5              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
D5              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
T5              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
T8              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
T10             TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
S1.2            TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
S2.2            TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
P3              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
P1              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
P2              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
P6              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
D4              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
P9              TTAAAGCAGGCGTTTGCTCATTTGAATACATTAGCATGGAATAATAAGATACGACCTTGG 
                ************************************************************ 
 
P4              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
T1              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
P7              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
D1              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
D2              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
D3              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
D6              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
P8              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
T7              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
P5              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
D5              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
T5              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
T8              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
T10             TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
S1.2            TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
S2.2            TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
P3              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
P1              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
P2              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
P6              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
D4              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
P9              TGGTCTATTTTGTTGGTTTGCACACCGAGGTAATGATTAATAGGGACAGTTGGGGGTATT 
                ************************************************************ 
 
P4              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
T1              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
P7              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
D1              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
D2              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
D3              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
D6              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
P8              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
T7              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
P5              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
D5              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
T5              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
T8              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
T10             CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
S1.2            CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
S2.2            CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
P3              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
P1              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
P2              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
P6              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
D4              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
P9              CATATTTCAACGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATCGTTGAAAGATGAGCTTAGGCGAAAGC 
                ************************************************************ 

 
P4              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
T1              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
P7              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
D1              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
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D2              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
D3              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
D6              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
P8              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
T7              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
P5              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
D5              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
T5              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
T8              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
T10             ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
S1.2            ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
S2.2            ATTTACCAAGGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
P3              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
P1              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
P2              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
P6              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
D4              ATTTACCAA-GGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
P9              ATTNACCAA-GGATGTTT-CATTAATCAAGAACGAAAGTTAGGGGATCGAAGATGATTAG 
                *** ***** ******** ***************************************** 
 
P4              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
T1              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
P7              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
D1              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
D2              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
D3              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
D6              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
P8              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
T7              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
P5              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
D5              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
T5              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
T8              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
T10             ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
S1.2            ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
S2.2            ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
P3              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTTT 
P1              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
P2              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
P6              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
D4              ATACCATCGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
P9              ATACCATNGTAGTCTTAACCATAAACTATGCCGACTCGGGATTGGCAGTCGTTTATTTT- 
                ******* ***************************************************  
 
P4              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
T1              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
P7              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
D1              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
D2              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
D3              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
D6              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
P8              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
T7              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
P5              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
D5              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
T5              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
T8              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
T10             GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
S1.2            GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
S2.2            GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
P3              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
P1              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
P2              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
P6              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
D4              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
P9              GAATGACCTTGTCAGCACCGTATGAGAAATCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGG 
                ************************************************************ 
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P4              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
T1              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
P7              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
D1              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
D2              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
D3              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
D6              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
P8              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
T7              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
P5              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
D5              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
T5              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
T8              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
T10             TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
S1.2            TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
S2.2            TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
P3              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
P1              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
P2              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
P6              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
D4              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
P9              TCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGG 
                ************************************************************ 
 
P4              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
T1              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
P7              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
D1              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
D2              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
D3              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
D6              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
P8              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
T7              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
P5              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
D5              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
T5              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
T8              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
T10             CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
S1.2            CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
S2.2            CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
P3              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
P1              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
P2              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
P6              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
D4              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
P9              CTTAATTTGACTCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGACATAGTAAGGATTGACAGAT 
                ************************************************************ 
 
P4              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
T1              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
P7              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
D1              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
D2              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
D3              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
D6              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
P8              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
T7              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
P5              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
D5              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
T5              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
T8              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
T10             TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
S1.2            TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
S2.2            TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
P3              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
P1              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
P2              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
P6              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
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D4              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
P9              TGAGAGCTCTTTCTTGATTCTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTG 
                ************************************************************ 
 
P4              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
T1              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
P7              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
D1              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
D2              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
D3              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
D6              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
P8              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
T7              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
P5              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
D5              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
T5              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
T8              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
T10             ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
S1.2            ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
S2.2            ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
P3              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
P1              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
P2              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
P6              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
D4              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
P9              ATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCCGCGTGCTAAATAGTTCTGCTTAC 
                ************************************************************ 
 
P4              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
T1              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
P7              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
D1              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
D2              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
D3              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
D6              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
P8              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
T7              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
P5              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
D5              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
T5              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
T8              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
T10             CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
S1.2            CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
S2.2            CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
P3              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
P1              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
P2              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
P6              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
D4              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
P9              CAATTTGGTAGGTATGGACTTCTTAGAGGGACTTTCAGTGACTAACTGAAGGAAGTTGGA 
                ************************************************************ 
 
P4              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
T1              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
P7              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
D1              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
D2              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
D3              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
D6              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
P8              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
T7              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
P5              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
D5              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
T5              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
T8              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
T10             GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
S1.2            GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
S2.2            GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
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P3              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
P1              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
P2              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
P6              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
D4              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
P9              GGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATA 
                ************************************************************ 
 
P4              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
T1              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
P7              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
D1              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
D2              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
D3              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
D6              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
P8              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
T7              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
P5              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
D5              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
T5              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
T8              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
T10             CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
S1.2            CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
S2.2            CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
P3              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
P1              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
P2              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
P6              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
D4              CGCTCAACGAGT---------ATATAACCTTGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
P9              CGCTCAACGAGTANANANCNTNNATAACCTNGATCGATAGGTCTGGGTAATCTTTTGAAT 
                ************           ******* ***************************** 
 
P4              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
T1              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
P7              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
D1              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
D2              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
D3              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
D6              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
P8              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
T7              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
P5              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
D5              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
T5              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
T8              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
T10             ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
S1.2            ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
S2.2            ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
P3              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
P1              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
P2              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
P6              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
D4              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
P9              ACGTATCGTGCTAGGGATAGATTATTGCAATTATTAATCTTGAACGAGGAATTCCTAGTA 
                ************************************************************ 
 
P4              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
T1              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
P7              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
D1              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
D2              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
D3              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
D6              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
P8              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
T7              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
P5              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
D5              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
T5              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
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T8              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
T10             AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
S1.2            AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
S2.2            AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
P3              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
P1              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
P2              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
P6              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
D4              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
P9              AACGCAAGTCATCAGCTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGC 
                ************************************************************ 
 
P4              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
T1              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
P7              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
D1              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
D2              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
D3              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
D6              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
P8              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
T7              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
P5              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
D5              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
T5              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
T8              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
T10             ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
S1.2            ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTTTGCTTCATTGCA 
S2.2            ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTTTGCTTCATTGCA 
P3              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTTTGCTTCATTGCA 
P1              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
P2              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
P6              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
D4              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
P9              ACCTACCGATTGAATGACTCGGTGAAGTATTGGGACTGTGAATTTGTGTGCTTCATTGCA 
                *********************************************** ************ 
 
P4              TGCAAGTTTGNGGGAACTTCNNNNNCTNNCNNNNNNNNNNN- 
T1              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCNNNNNCNNNNNNNNNNNNN--- 
P7              TGCAAGTTTGTGGGAANNNCNTNNNNNNNCNNNNNNNNNNN- 
D1              TGCAAGTTTGTGGGAACTTT---------------------- 
D2              TGCAAGTTTGTGGGAACTTTCCTT------------------ 
D3              TGCAAGTTTGTGGGAACTTTCCTT------------------ 
D6              TGCAAGTTTGTGGGAACTTTCCTT------------------ 
P8              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNNN- 
T7              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNN-- 
P5              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNNN- 
D5              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCNCNNNNNNNNNNN- 
T5              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCNCNNNNNNNNNNN- 
T8              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCNCNNNNNNNNNNN- 
T10             TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCGCNNNNNNNNNNN- 
S1.2            TTCAAGTTTGTGGGAACTTTCCTT------------------ 
S2.2            TTCAAGTTTGTGGGAACTTTCCTT------------------ 
P3              TTCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCNCNNNNNNNNNNNN 
P1              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNNN- 
P2              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNNN- 
P6              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCNCNCNNNNNNNNNNN- 
D4              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTAACCTCNCNNNNNNNNNNN- 
P9              TGCAAGTTTGTGGGAACTTCCTNACCNCNCNNNNNNNNNNN- 
                * ******** *****                           
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D2              -------NNNNNNNNANNNNNNNNNAAGGTTTCNGTAGGTGAACNTGCGGAAGGATCATT 
D3              ------NNNNNNNNNNNNNNNTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATT 
D1              -----NNNNNNGNNGNNNNNGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATT 
T5              -------NNANGNGNANNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGNNNNTGCGGAAGGATCATT 
T7              -------NNNGGGGNNNNNNNNAACAAGGTTTCNGTAGGTNNNNNTGCGGAAGGATCATT 
P8              ----NNNNNNNNGNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGAANNTNNNNNAGGATCATT 
P2              ------NNNAGGNNNNNNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGANNNTGCGGAAGGATCATT 
P6              ----NNNANGGGNNNNNNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTNNNNNTNCGGAAGGATCATT 
T8              ----NNNNNGNGGNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGNNNNTGCGGAAGGATCATT 
T10             -----NNNANGGNGNANNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGNNNNTGCGGAAGGATCATT 
P4              ----NNNNNNGGGNNNNNNNNNAACAANNTTTCCGTAGGTGANNNTNNNGAAGGATCATT 
P7              ----NNNNNNGGNNNNNNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGAANNTNNNGAAGGATCATT 
D6              --NNNNNNNAGGNGNANNNNNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTNNNGANGGATCATT 
D5              -----NNNAGGGNNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGAACNTNNGGNAGGATCATT 
P5              ---NNNNNNGGGGNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGAACNTNNGGNAGGATCATT 
T1              ---NNNNNNGGGNNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTNNNNNAGGATCATT 
D4              --NNNNANNGGNNNNNNNNNNNNACAAGGTTTCCGTAGGTGAACNTNNGGAAGGATCATT 
P9              -------------------NNNAACAAGGTTTCCGTAGGTGAANNNNNGGNAGGATCATT 
P3              ----NNNANGGGGNNNNNNNNNAACAAGGTTTCNGTAGGTNNNNNTNNGGNAGGATCATT 
S1.2            ------TGAAGGTGAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATT 
S2.2            ------TTTAGGTGAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATT 
P1              ------TGAAGGTGAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATT 
                                         **  **** ******            ******** 
 
D2              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
D3              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
D1              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
T5              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
T7              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
P8              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
P2              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
P6              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
T8              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
T10             ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
P4              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
P7              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
D6              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
D5              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
P5              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
T1              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
D4              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
P9              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
P3              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTT-GCGCTGCCCTTGT 
S1.2            ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTT-GCGCTGCCCTTGT 
S2.2            ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTT-GCGCTGCCCTTGT 
P1              ACCACACCAAAAAACACCCCACGTGAATGTACTCTTTATGAGGCTTTGCGCTGCCCTTGT 
                ********************************************** ************* 
 
D2              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
D3              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
D1              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
T5              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
T7              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
P8              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
P2              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
P6              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
T8              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
T10             GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
P4              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
P7              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
D6              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
D5              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
P5              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
T1              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
D4              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
P9              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
P3              GGCGGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAACTACG 
S1.2            GGCGGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAACTACG 
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S2.2            GGCGGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAACTACG 
P1              GGCAGCTAGCCGAAGGTTTCGCAAGAAGCCGATGTCAATTTGAATCCTTTTTAAAATACG 
                *** *************************************************** **** 
 
D2              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
D3              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
D1              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
T5              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
T7              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
P8              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
P2              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
P6              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
T8              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
T10             ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
P4              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
P7              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
D6              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
D5              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
P5              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
T1              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
D4              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
P9              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
P3              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATGTCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
S1.2            ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATGTCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
S2.2            ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATGTCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
P1              ACTGATCAAAACTGCAGATAGAAATATCTGCATGCAATTGAAATACAACTTTCAACAGTG 
                ************************* ********************************** 
 
D2              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
D3              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
D1              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
T5              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
T7              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
P8              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
P2              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
P6              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
T8              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
T10             GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
P4              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
P7              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
D6              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
D5              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
P5              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
T1              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
D4              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
P9              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
P3              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
S1.2            GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
S2.2            GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
P1              GATGTCTAGGCTCGCACACCGATGAAGAACGCTGCGAACTGCGATACGTAATGCGAATTG 
                ************************************************************ 
 
D2              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
D3              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
D1              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
T5              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
T7              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
P8              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
P2              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
P6              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
T8              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
T10             CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
P4              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
P7              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
D6              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
D5              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
P5              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
T1              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
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D4              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
P9              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
P3              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
S1.2            CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
S2.2            CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
P1              CAGAATTCAGTGAGTCATCAAAATTTTGAACGCATATTGCACTTCCGGGTTAGTCCTGGG 
                ************************************************************ 
 
D2              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
D3              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
D1              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
T5              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
T7              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
P8              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
P2              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
P6              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
T8              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
T10             AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
P4              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
P7              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
D6              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
D5              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
P5              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
T1              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
D4              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
P9              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
P3              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAACCTTGTTTCATTTCTTGATTGAGATGGAG 
S1.2            AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAACCTTGTTTCATTTCTTGATTGAGATGGAG 
S2.2            AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAACCTTGTTTCATTTCTTGATTGAGATGGAG 
P1              AGTATGTTTGTATCAGTGTCCGTGAACACAAACTTGTTTCATTTCTTGATTGGGATGGAG 
                ******************************* ******************** ******* 
 
D2              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
D3              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
D1              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
T5              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
T7              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
P8              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
P2              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
P6              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
T8              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
T10             CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
P4              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
P7              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
D6              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
D5              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
P5              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
T1              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
D4              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
P9              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
P3              CAGAATGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTCG 
S1.2            CAGAATGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTCG 
S2.2            CAGAATGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTCG 
P1              CAGACTGTGAAGGTCTTGTAATTACAAGTCCTTTTAAACGACGGTACCTATGCGTCCTAG 
                **** ***************************************************** * 
 
D2              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
D3              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
D1              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
T5              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
T7              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
P8              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
P2              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
P6              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
T8              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
T10             TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
P4              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
P7              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
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D6              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
D5              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
P5              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
T1              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
D4              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
P9              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
P3              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTTCTTTCGAGAGTTTTGTGTGGCGGCACA 
S1.2            TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTTCTTTCGAGAGTTTTGTGTGGCGGCACA 
S2.2            TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTTCTTTCGAGAGTTTTGTGTGGCGGCACA 
P1              TGAGATGTATTATTTAAAGGTATGCCTGCGCTCCTTTCGAAAGTCTTGTGTGGCGGCACA 
                ******************************** ******* *** *************** 
 
D2              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
D3              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
D1              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
T5              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
T7              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
P8              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
P2              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
P6              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
T8              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
T10             CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
P4              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
P7              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
D6              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
D5              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
P5              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
T1              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
D4              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
P9              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
P3              CAGCATTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTATTTCGGTACGAGTGGACA 
S1.2            CAGCATTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTATTTCGGTACGAGTGGACA 
S2.2            CAGCATTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTATTTCGGTACGAGTGGACA 
P1              CAGCACTCAAAGAGAGAGCAAATCGCGGTAGTTTTGCTTGTACTTCGGTACGAGTGGACA 
                ***** ************************************ ***************** 
 
D2              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
D3              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
D1              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
T5              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
T7              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
P8              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
P2              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
P6              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
T8              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
T10             CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
P4              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
P7              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
D6              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
D5              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
P5              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
T1              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
D4              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
P9              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
P3              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTTTAAGCACAGGACACGTAAGGAGAG 
S1.2            CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTTTAAGCACAGGACACGTAAGGAGAG 
S2.2            CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTTTAAGCACAGGACACGTAAGGAGAG 
P1              CATATTGCTTTTTGTGATTTCTGCGAGTCTGTTGTCAAAGTACAAGGCACGTAAGGAGAG 
                ***********************************  *** *** * ************* 
 
D2              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
D3              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
D1              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
T5              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAANN-NN 
T7              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAANN-NN 
P8              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAANN-NN 
P2              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
P6              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
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T8              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
T10             TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
P4              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
P7              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
D6              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
D5              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
P5              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
T1              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
D4              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
P9              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
P3              TGAGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGCATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
S1.2            TGAGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGCATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
S2.2            TGAGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGCATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
P1              TTGGTATGCTGGTGCATTTCTTGGCGTATGGAGGCAAATTGGGAATTCAATCCAATTTGG 
                *  *********************** ****************************      
 
D2              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAANNANNNNNNNNNNN-- 
D3              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCANNNNNNNNNNNNNNAN- 
D1              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTANNNNNNNNNANNNNNNNNNNNNANNN 
T5              NCCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN------------------------------------ 
T7              NCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN------------------------------------ 
P8              ACNNGANTNNNNNNNNNNNNNNNN------------------------------------ 
P2              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATANCATN--------------- 
P6              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCATNNNNNNGNAGNAAN-- 
T8              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCATNNNNNNNNNNNN---- 
T10             ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATANCANN--------------- 
P4              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATNNCANNNNNNNNNNNNNNAN- 
P7              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATNNCANN--------------- 
D6              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATNNCATNNNNNNNNNNN----- 
D5              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCATNNNNNNGNNNGNAA-- 
P5              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCATN--------------- 
T1              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCANANNNN----------- 
D4              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATNNNNNNNNNNNNNNNNNAN-- 
P9              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATNNNNN---------------- 
P3              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCANNNNNNNNNNNN---------- 
S1.2            ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAA--- 
S2.2            ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAA--- 
P1              ACCTGATATCAAACAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAA------------- 
                 *                                                           
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D3              ---------------------------TCAACGCCACGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCG 
30              -------------------------NNTCAACGCCACGCTCTCGGTCCACCAGCTTGTCG 
P1              ---------------------------NCAACGCCACGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCG 
D6              ---------------------------NCNACGCCACGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCG 
D4              ---------------------------NCAACGCCNCGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCG 
D5              ---------------------------NCNACGCCNCGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCG 
D2              -----------------------------NNCGCCNCGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCG 
D1              -----------------------------NNCGCCNCGCTCTCGGTCCATCAGCTCGTCG 
P5              -------------------------------------NNNNNNGGTCCNTCAGCTCGTCG 
P9              ---------------------------------------NNNNNNNCCATCAGCTCGTCG 
P7              --------------------------------------NNNNNNNTCCATCAGCTCGTCG 
P8              -------------------------------NNNCNNNNTNTCGGTCCATCAGCTCGTCG 
T10             ---------------------------NNNACGCCNNNNTNTCGGTCCATCAGCTCGTCG 
T1              -----------------------------------NNNNNNNCGGTCCATCAGCTCGTCG 
T7              ------------------------------------NNNNNNNGGTCCATCAGCTCGTCG 
T8              ------------------------------NNNCCCCCNNYTCGGTCCATCAGCTCGTCG 
P3              -------------------------------------NNNNNNNNNNCNCCAGCTTGTCG 
P6              ------------------------------------------NNNNNNNNCAGCTCGTCG 
P2              -----------------------------------------NNNNNNCNTCAGCTNGTCG 
S2.2            ------------------------------------------NNNNNNCNCAGCTCGTCG 
                                                                  ***** **** 
 
D3              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
30              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCGCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
P1              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
D6              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
D4              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
D5              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
D2              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
D1              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
P5              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
P9              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
P7              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
P8              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
T10             AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
T1              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
T7              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
T8              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
P3              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCSCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
P6              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTAYGATATCTGCTTCCGCA 
P2              AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
S2.2            AAAACGCCGATGAGGTCATGTGTCTCGATAACGAGGCCCTCTACGATATCTGCTTCCGCA 
                ************************************* ***** **************** 
 
D3              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
30              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGTGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
P1              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
D6              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
D4              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
D5              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
D2              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
D1              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
P5              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
P9              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
P7              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
P8              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
T10             CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
T1              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
T7              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
T8              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
P3              CSCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGYGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
P6              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
P2              CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
S2.2            CGCTCAAGCTCACGACGCCCACGTACGGCGACTTGAACCACTTGGTCTGCGCCGCCATGT 
                * ************************** ******************************* 
 
D3              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
30              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGTTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTCG 
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P1              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
D6              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
D4              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
D5              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
D2              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
D1              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
P5              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
P9              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
P7              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
P8              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
T10             CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
T1              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
T7              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
T8              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
P3              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGYTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTCG 
P6              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTCG 
P2              CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
S2.2            CGGGTATCACGACGTGCCTCCGCTTCCCCGGTCAGTTGAACTCGGATCTTCGCAAGCTYG 
                ********************** *********************************** * 
 
D3              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
30              CGGTTAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATTGGTTTCGCGCCCTTGA 
P1              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
D6              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
D4              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
D5              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
D2              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
D1              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
P5              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
P9              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
P7              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
P8              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
T10             CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
T1              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
T7              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
T8              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
P3              CGGTYAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATTGGTTTCGCGCCCTTGA 
P6              CGGTSAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATTGGTTTCGCGCCCCTGA 
P2              CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
S2.2            CGGTCAACTTGATCCCGTTCCCGCGTCTCCACTTCTTCATGATYGGTTTCGCGCCCCTGA 
                **** ************************************** ************ *** 
 
D3              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
30              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTGCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
P1              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
D6              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
D4              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
D5              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
D2              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
D1              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
P5              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
P9              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
P7              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
P8              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
T10             CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
T1              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
T7              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
T8              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
P3              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTGCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
P6              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTCCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
P2              CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
S2.2            CGTCGCGTGGCTCGCAGCAGTACCGCGCGCTCACGGTYCCCGAGCTTACACAGCAGCAGT 
                ************************************* ********************** 

 
D3              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
30              TCGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
P1              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
D6              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 



Annexe 4.3  Alignement – Bêta tubuline 

66 
 

D4              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
D5              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
D2              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
D1              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
P5              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
P9              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
P7              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
P8              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
T10             TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
T1              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
T7              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
T8              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
P3              TCGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
P6              TTGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
P2              TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
S2.2            TYGATGCCAAGAACATGATGTGCGCCGCCGATCCTCGCCACGGCCGCTACCTCACGGCTG 
                * ********************************************************** 
 
D3              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
30              CCTGCATGTTCCGTGGTCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
P1              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
D6              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
D4              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
D5              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
D2              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
D1              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
P5              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
P9              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
P7              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
P8              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
T10             CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
T1              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
T7              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
T8              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
P3              CCTGCATGTTCCGTGGYCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
P6              CTTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
P2              CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
S2.2            CYTGCATGTTCCGTGGCCGCATGTCCACGAAGGAAGTCGATGAGCAGATGCTCAACGTCC 
                * ************** ******************************************* 
 
D3              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
30              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTCGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGCGTTT 
P1              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
D6              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
D4              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
D5              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
D2              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
D1              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
P5              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
P9              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
P7              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
P8              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
T10             AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
T1              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
T7              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
T8              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
P3              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTCGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGCGTGT 
P6              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTCGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGTGTGT 
P2              AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
S2.2            AGAACAAGAACTCGTCGTACTTYGTCGAGTGGATCCCGAACAACATCAAGGCCAGYGTGT 
                ********************** ******************************** ** * 
 
D3              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
30              GCGACATCCCGCCTAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATTGGTAACTCGACGGCGA 
P1              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
D6              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
D4              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
D5              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
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D2              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
D1              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
P5              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
P9              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
P7              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
P8              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
T10             GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
T1              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
T7              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
T8              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
P3              GCGACATCCCGCCYAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATTGGTAACTCGACGGCNA 
P6              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
P2              GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
S2.2            GCGACATCCCGCCGAAGGGCCTCAAGATGTCGACGACGTTCATCGGTAACTCGACGGCGA 
                ************* ***************************** ************** * 
 
D3              TCCAGGAGATGTTCAAGCGC-GTCTCGGA------------------------------- 
30              TCCAGGAGATGTTCAAGCGC-GTCTCGGANTNNN-------------------------- 
P1              TCCAGGAGATGTTCAAGCGC-GTCTCGG-------------------------------- 
D6              TCCAGGAGATGTTCAAGCGC-GTCTN---------------------------------- 
D4              TCCAGGAGATGTTCAAGCGC-GTCTCGGA------------------------------- 
D5              TCCAGGAGATGTTCAAGCGC-GTCTCGG-------------------------------- 
D2              TCCAGGAGATGTTCAAGCGC-GTCTCGGA------------------------------- 
D1              TCCAGGAGATGTTCAANNGCCGTNTCNNN------------------------------- 
P5              TCCAGGAGATGTTCAAGCNNNNTCTCGGN------------------------------- 
P9              TCCAGGAGATGTTCANN------------------------------------------- 
P7              TCCAGGAGATGTTCANN------------------------------------------- 
P8              TCCAGGAGATGTTCAANNNNNNNNNTCGNNN----------------------------- 
T10             TCCAGGAGATGTTCAANNNNNNNNNTCNGN------------------------------ 
T1              TCCAGGAGATGTTCANNNN----------------------------------------- 
T7              TCCAGGAGATGTTCANNCNNNNTCNNN--------------------------------- 
T8              TCCAGGAGATGTTCAANNNN-NNNNCNN-------------------------------- 
P3              TCCAGGAGATGTTCANNNNNNNNNNNN--------------------------------- 
P6              TCCAGGAGATGTTCANNNNNNNNNNNN--------------------------------- 
P2              TCCAGGAGATGTTCANNNNNNNNNNNNNGNNN---------------------------- 
S2.2            TCCAGGAGATGTTCANNNNNNNNN------------------------------------ 
                ***************                                              
 



Annexe 4.4  Alignement – Facteur d’élongation 1 alpha 

68 
 

P3              ---------------------------NNNNNNTCCNNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
S1.2            --------------------------------------GACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
D6              --------------------------------------GACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
T7              -------NNNNNNNNNNNTTNAANNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
P2              -----------NNNNNNNNNNANNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
T1              --------------NNNNNNNAANNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
P7              -------------------NNNNNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
P8              -------------------NNNNNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
T8              --------------------NNNNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
T10             ----------------------NNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
P5              ---NNNNNNNNNNNNNNTNNAANNNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
P9              ----------NNNNNNNTTNAAANNNNNCTGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
D2              --------------------------------------GACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
D5              --------------------------------------GACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
D3              --------------------------------------GACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
P4              -----------------------NNNNNNNGGGTNCTNGACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
D4              --------------------------------------GACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
D1              --------------------------------------GACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
P1              --------------------------------------GACAACCTCAAGGCCGAGCGCG 
P6              ------------------------------------------NNNNNNNNNNNNNNCGCG 
                                                                        **** 
 
P3              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
S1.2            AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
D6              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
T7              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
P2              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
T1              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
P7              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
P8              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
T8              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
T10             AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
P5              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
P9              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
D2              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
D5              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
D3              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
P4              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
D4              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
D1              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
P1              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
P6              AACGTGGTATCACGATCGACATTGCCCTCTGGAAGTTCGAGTCGCCCAAGTACTTCTTCA 
                ************************************************************ 
 
P3              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
S1.2            CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
D6              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
T7              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
P2              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
T1              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
P7              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
P8              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
T8              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
T10             CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
P5              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
P9              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
D2              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
D5              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
D3              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
P4              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
D4              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
D1              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
P1              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
P6              CGGTCATTGATGCCCCGGGTCACCGCGATTTCATCAAGAACATGATCACGGGTACCTCGC 
                ************************************************************ 

 
P3              AGGCCGATTGCGCCATTCTCGTCGTCGCCTCGGGTGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
S1.2            AGGCCGATTGCGCCATTCTCGTCGTCGCCTCGGGTGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
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D6              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
T7              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
P2              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
T1              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
P7              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
P8              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
T8              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
T10             AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
P5              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
P9              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
D2              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
D5              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
D3              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
P4              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
D4              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
D1              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
P1              AGGCCGATTGCGCCATCCTCGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
P6              AGGCCGATTGCGCCATCCTYGTCGTCGCCTCGGGCGTCGGTGAGTTCGAGGCCGGTATCT 
                **************** ** ************** ************************* 
 
P3              CGAAGGARGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGTGTGCGCCAGA 
S1.2            CGAAGGARGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGTGTGCGCCAGA 
D6              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
T7              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
P2              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
T1              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
P7              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
P8              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
T8              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
T10             CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
P5              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
P9              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
D2              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
D5              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
D3              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
P4              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
D4              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
D1              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
P1              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
P6              CGAAGGAGGGCCAGACGCGCGAGCACGCGCTCCTCGCCTTCACGCTCGGCGTGCGCCAGA 
                ******* ***************************************** ********** 
 
P3              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
S1.2            TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
D6              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
T7              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
P2              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
T1              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
P7              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
P8              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
T8              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
T10             TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
P5              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
P9              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
D2              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
D5              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
D3              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
P4              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
D4              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
D1              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
P1              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
P6              TGATCGTCGCCATCAACAAGATGGACGACTCGTCGGTCATGTACGGCCAGGCCCGTTACG 
                ************************************************************ 
 
P3              AGGAAATCAAGGAGGAAGTCTCSAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
S1.2            AGGAAATCAAGGAGGAAGTCTCGAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAATCCCGCCAAGG 
D6              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
T7              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
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P2              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
T1              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
P7              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
P8              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
T8              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
T10             AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
P5              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
P9              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
D2              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
D5              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
D3              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
P4              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
D4              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
D1              AGGAAATCAAGGAGGAAGTSTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
P1              AGGAAATCAAGGAGGAAGTCTCCAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
P6              AGGAAATCAAGGAGGAAGTCTCSAACTACCTCAAGAAGGTCGGCTACAAGCCCGCCAAGG 
                ******************* ** ************************** ********** 
 
P3              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
S1.2            TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
D6              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
T7              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
P2              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
T1              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
P7              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
P8              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
T8              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
T10             TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
P5              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
P9              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
D2              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
D5              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
D3              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
P4              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
D4              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
D1              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
P1              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
P6              TCCCGTTCGTCCCGATCTCGGGCTGGGAGGGCGACAACATGATCGAGAAGTCCGGCAACA 
                ************************************************************ 
 
P3              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACAACCTCAACCCCCCCAAGC 
S1.2            TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACAACCTCAACCCCCCCAAGC 
D6              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
T7              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
P2              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
T1              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
P7              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
P8              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
T8              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
T10             TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
P5              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
P9              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
D2              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
D5              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
D3              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
P4              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
D4              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
D1              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACRRCCTCAACCCSCCCAAGC 
P1              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACAACCTCAACCCGCCCAAGC 
P6              TGCCCTGGTACAAGGGCCCGTGCCTCCTCGAAGCGCTTGACAACCTCAACCCCCCCAAGC 
                *****************************************  ********* ******* 
 
P3              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
S1.2            GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
D6              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
T7              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
P2              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
T1              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
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P7              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGANGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
P8              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
T8              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
T10             GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
P5              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
P9              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
D2              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
D5              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
D3              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
P4              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
D4              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
D1              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
P1              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATNG 
P6              GCCCCACCGACAAGGCCCTCCGCCTCCCGCTCCAGGATGTTTACAAGATTGGCGGTATTG 
                ************************************* ******************** * 
 
P3              GCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGC--GGGNNNNNNNNN- 
S1.2            GCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCC-CGGCATNNNN--- 
D6              GCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGG----------- 
T7              GCACGGTYCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCC-GGGGNNNNN---- 
P2              GCACGGTYCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCC-GGNNNNN------ 
T1              GCACGGTYCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCC-GGNNNNN------ 
P7              GCACGGTYCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGGNNNNN------ 
P8              GCACGGTYCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCC-GGNNNNNNNNN-- 
T8              GCACGGTYCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGGNNN-------- 
T10             GCACGGTYCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGGN---------- 
P5              GCACGGTYCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCC-GGGNNNN------ 
P9              GCACGGTYCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCC-GGNNNN------- 
D2              GCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGG----------- 
D5              GCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGG----------- 
D3              GCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGG----------- 
P4              GCACGGTYCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGC--GGNGGNNNNNNN- 
D4              GCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGG----------- 
D1              GCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCAAGCCCGG----------- 
P1              GCACGSTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGANGNGCGNTCTTNANNCCCCGGCTTTNTT-- 
P6              GCACGGTCCCGGTCGGCCGTGTCGAGACGGGTGTCCTCANNNNGGGGNNNNNNNN-- 
                ***** * ******************* * * *  **                     
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D3              ------------------------------------------------------------ 
D6              ------------------------------------------------------------ 
D4              ------------------------------------------------------------ 
T5              ------------------------------------------------------------ 
P2              -------------------------NNNNCTTNNTNNGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
D2              --------NTCNGGNGTAG-TTGGTACAACTTTATCTNNTTTAATTCGTANNGAATTAGC 
D5              ------------------------------------------------------------ 
P1              ------------GGTGTAG-TTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
D1              ----------CAGGTGTAG-TTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
P5              ---------TCAGGTGTAG-TTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
T7              ------------NGTGTAG-TTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTNGTATGGAATTAGC 
T8              -----------NGGTGTAG-TTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
T10             ----------NNGGTGTANGTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
T1              ---------NCNGGTGTNN-TTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
P7              -----------NGGNGTNNGTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
P8              -------------NNNNNNNNNNGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
P9              ----------NGGNGNNANGTTGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
P4              -----------------NNNNNGGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
P6              ----------CAGGNNNNNNGNNGTNCAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
S1.2            --------------------------------------------------------NNCN 
S2.2            ------------------------------------------------------------ 
P3              ----------------NNNNNNTGTACAACTTTATCTGTTTTAATTCGTATGGAATTAGC 
                                                                             
 
D3              TNANCNGGNAAATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAAMGTAGTTGTTACTGC 
D6              NNANCNGGAAAATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
D4              NNANCNGGNNAATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
T5              NNANCNNGG-AATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAAMGTAGTTGTTACTGC 
P2              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
D2              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
D5              -NNANCNGGNAANCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAAMGTAGTTGTTACTGC 
P1              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
D1              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
P5              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
T7              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
T8              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
T10             ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
T1              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
P7              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
P8              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
P9              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
P4              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
P6              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
S1.2            TNANCNGGAAAATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAAMGTAGTTGTTACTGC 
S2.2            --NNCCYGGAAATCAAAWTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAAMGTAGTTGTTACTGC 
P3              ACAACCTGGAAATCAAATTTTTATGGGAAATCATCAATTATATAACGTAGTTGTTACTGC 
                       *  ** **** *************************** ************** 
 
D3              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
D6              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
D4              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
T5              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
P2              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
D2              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
D5              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
P1              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
D1              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
P5              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
T7              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
T8              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
T10             ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
T1              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
P7              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
P8              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
P9              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
P4              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
P6              ACACGCGTTTATTATGATTTTTTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTTGGTAA 
S1.2            ACACGCGTTTATTATGATTTTCTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
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S2.2            ACACGCGTTTATTATGATTTTCTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
P3              ACACGCGTTTATTATGATTTTCTTTATGGTTATGCCTATTTTAATTGGAGGTTTCGGTAA 
                ********************* ******************************** ***** 
 
D3              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
D6              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
D4              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
T5              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
P2              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
D2              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
D5              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
P1              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
D1              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
P5              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
T7              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
T8              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
T10             CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
T1              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
P7              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
P8              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
P9              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
P4              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
P6              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGGGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
S1.2            CTGGTTTATCCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
S2.2            CTGGTTTATCCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
P3              CTGGTTTATTCCTTTAATGTTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGAATGAATAATAT 
                ********* ************** *********************************** 
 
D3              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
D6              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
D4              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
T5              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
P2              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
D2              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
D5              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
P1              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
D1              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
P5              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
T7              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
T8              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
T10             TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
T1              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
P7              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
P8              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
P9              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
P4              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCAGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
P6              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCTGCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
S1.2            TAGTTTTTGGTTATTACCTCCTTCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
S2.2            TAGTTTTTGGTTATTACCTCCTTCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
P3              TAGTTTTTGGTTATTACCTCCTTCATTATTTTTATTAGTTTCTTCAGCTATTGTTGAATC 
                *********************  ************************************* 
 
D3              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
D6              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
D4              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
T5              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
P2              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
D2              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
D5              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
P1              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
D1              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
P5              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
T7              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
T8              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
T10             TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
T1              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
P7              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
P8              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
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P9              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
P4              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
P6              TGGTGCAGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
S1.2            TGGTGCTGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
S2.2            TGGTGCTGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
P3              TGGTGCTGGTACTGGTTGGACTGTATATCCACCTTTATCTAGTGTACAAGCACACTCAGG 
                ****** ***************************************************** 
 
D3              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
D6              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
D4              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
T5              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
P2              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
D2              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
D5              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
P1              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
D1              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
P5              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
T7              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
T8              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
T10             TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
T1              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
P7              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
P8              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
P9              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
P4              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
P6              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACACTTAGCTGGTATTTCTTCATTATTAGG 
S1.2            TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACACTTAGCGGGTATTTCTTCATTATTAGG 
S2.2            TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACACTTAGCGGGTATTTCTTCATTATTAGG 
P3              TCCTTCAGTTGATTTAGCTATTTTTAGTTTACACTTAGCAGGTATTTCTTCATTATTAGG 
                ********************************* ***** ******************** 
 
D3              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
D6              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
D4              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
T5              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
P2              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
D2              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
D5              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
P1              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
D1              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
P5              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
T7              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
T8              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
T10             TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
T1              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
P7              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
P8              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
P9              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
P4              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTTTAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
P6              TTCAATAAATTTTATTACCACTATTTATAATATGAGATCACCAGGTTTAACTTTTCATAA 
S1.2            TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTATAATATGAGATCACCAGGTTTAACTTTCCATAA 
S2.2            TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTATAATATGAGATCACCCGGTTTAACTTTCCATAA 
P3              TTCAATAAATTTTATTACTACTATTTATAATATGAGATCACCTGGTTTAACTTTCCATAA 
                ****************** ******* *************** *********** ***** 
 
D3              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
D6              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
D4              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
T5              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
P2              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
D2              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
D5              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
P1              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
D1              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
P5              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
T7              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
T8              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
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T10             ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
T1              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
P7              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
P8              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
P9              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
P4              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTCATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
P6              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTTATTACAGCTTTCTTATTATTATTAAGTTTACC 
S1.2            ATTACCATTATTTGTATGGTCAGTTTTTATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
S2.2            ATTACCATTATTTGTATGGTCAGTTTTTATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
P3              ATTACCTTTATTTGTATGGTCAGTTTTTATTACAGCTTTTTTATTATTATTAAGTTTACC 
                ****** ******************** *********** ******************** 
 
D3              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
D6              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
D4              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
T5              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
P2              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
D2              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
D5              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
P1              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
D1              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
P5              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
T7              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
T8              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
T10             CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
T1              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
P7              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
P8              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
P9              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
P4              CGTATTAGCTGGAGCTATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
P6              TGTATTAGCTGGAGCAATTACAATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
S1.2            TGTATTAGCTGGAGCAATTACTATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
S2.2            TGTATTAGCTGGAGCAATTACTATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
P3              TGTATTAGCTGGAGCAATTACTATGTTATTAACTGATAGAAATTTAAATACTTCATTTTT 
                 ************** ***** ************************************** 
 
D3              TGATCCTTCAGGTGGAGGT--- 
D6              TGATCCTTCAGGTGGAGGT--- 
D4              TGATCCTTCAGGTG-------- 
T5              TGATCCTTCAGGGGGNRNN--- 
P2              TGATCCTTCAGNGGNNNNNNNN 
D2              TGATCCTTCAGGTGGAGGT--- 
D5              TGATCCTTCAGGTGGAGGT--- 
P1              TGATCCTTCAGGTGGAGGT--- 
D1              TGATCCTTCAGGTGG------- 
P5              TGATCCTTCAGNNNN------- 
T7              TGATCCTTCAGNNN-------- 
T8              TGATCCTTCAGNNN-------- 
T10             TGATCCTTCAGNNNNNNNNN-- 
T1              TGATCCTTAGGGGGGGGGNNN- 
P7              TGATCCTTCAGGGGGGGGGGNN 
P8              TGATCCTTAGGGNNN------- 
P9              TGATCCTTAGGGNNNNNN---- 
P4              TGATCCTTCAGNNNNNN----- 
P6              TGATCCTTCGGNNNNNNN---- 
S1.2            TGATCCTTCAGGTGGAGGT--- 
S2.2            TGATCCTTCAGGTGGAGGT--- 
P3              TGATCCTTCAGGGGGGGNGNN- 
                ********  *            
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D2              ------------------------------------------------------------ 
T5              ------------NNCCTAATGNT-GNAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTWGCTGAT 
D4              ------------------------------------------------------------ 
D1              -----------NNTCCTAATGTT-GTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
T7              -----------NNTCCTAATGTT-GTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
T10             --NNNNNNNNNNNTCCTAATGTT-GTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
P6              -----------NNTCCTAATGTT-GTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
P5              ------NNNNNNNTCCTAATGTT-GTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
T8              --------NNNNNTCCTAATGNTTGTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
P1              ------------------------------------------------------------ 
P7              -----------NNNCCTAATGTTTGTAGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
S1.2            ------------------------------------------------------------ 
P3              --------------------------NNNNNNNTTTGGTTTATTACAACCNCTTGCTGAT 
P4              -------------------------NNNNNNNTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
P8              -----------------------NNNNNNNNNTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
P2              ----------------------NNNNNNNNNNTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
P9              ----------------------NNNNNGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
T1              --------------------NNNNNNNGGTACTTTTGGTTTATTACAACCACTTGCTGAT 
                                                                             
 
D2              -----------------------AACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
T5              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
D4              -----------------------AACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
D1              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
T7              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
T10             GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
P6              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
P5              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
T8              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
P1              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
P7              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
S1.2            -----------------------AACTGTTTTACCTAGTAACTGTGACGTGGTACTTTTT 
P3              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAACTGTGATGTGGTACTTTTT 
P4              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
P8              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
P2              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
P9              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
T1              GGGTTAAAACTTTTTGTAAAAGAAACTGTTTTACCTAGTAATTGTGATGTGGTACTTTTT 
                                       ****************** ***** ************ 
 
D2              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
T5              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
D4              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
D1              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
T7              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
T10             ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
P6              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
P5              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
T8              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
P1              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
P7              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
S1.2            ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
P3              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
P4              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
P8              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
P2              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
P9              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
T1              ATTTTTGCCCCTATATTAACTTTTTTTTTAAGTTTATTAAGTTGGGTGGTAATACCTTTT 
                ************************************************************ 
 
D2              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
T5              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
D4              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
D1              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
T7              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
T10             GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
P6              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
P5              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
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T8              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
P1              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
P7              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
S1.2            GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
P3              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
P4              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
P8              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
P2              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
P9              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
T1              GGTAAAGGTATGTCTTATGCTGAATTAAATATAGGAATTTTATATTTATTAGCTATATCA 
                ************************************************************ 
 
D2              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
T5              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
D4              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
D1              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
T7              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
T10             TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
P6              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
P5              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
T8              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
P1              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
P7              TCATTAGGTGTTTATGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
S1.2            TCATTAGGTGTTTATGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
P3              TCATTAGGCGTTTATGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
P4              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
P8              TCATTAGGTGTTTAYGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
P2              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
P9              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
T1              TCATTAGGTGTTTACGGTATAATTATTGCTGGTTGGTCTAGTAACTCAAAATATGCTTTT 
                ******** ***** ********************************************* 
 
D2              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
T5              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
D4              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
D1              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
T7              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
T10             TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
P6              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
P5              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
T8              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
P1              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
P7              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATAGGTTTTTCA 
S1.2            TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATAGGTTTTTCT 
P3              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATAGGTTTTTCT 
P4              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
P8              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATWGGTTTTTCA 
P2              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
P9              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
T1              TTAGGTGCTTTAAGATCATCAGCTCAAATGGTTTCTTATGAATTAACTATTGGTTTTTCA 
                ************************************************** ********  
 
D2              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
T5              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
D4              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
D1              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
T7              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
T10             ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
P6              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
P5              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
T8              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
P1              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
P7              ATATTATCTGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
S1.2            ATATTATCTGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTGATTGATATAGTTTTATGTCAA 
P3              ATATTATCTGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTGATTGATATAGTTTTATGTCAA 
P4              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
P8              ATATTATCKGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
P2              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
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P9              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
T1              ATATTATCGGTTATAGTATGTACTCAATCTTTAAATTTAATTGATATAGTTTTATGTCAA 
                ******** ***************************** ********************* 
 
D2              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
T5              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
D4              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
D1              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
T7              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
T10             GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
P6              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
P5              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
T8              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
P1              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
P7              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTTTATTTCCGATTTTTATTATTTTTTTTATTTCATCA 
S1.2            GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTTTATTTCCAATATTTATTATCTTTTTTATTTCATCA 
P3              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTTTATTTCCAATATTTATTATCTTTTTTATTTCATCA 
P4              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
P8              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTYTATTTCCKATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
P2              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
P9              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
T1              GAAAAAATATGGTATTGTGTACCTCTATTTCCTATATTCATTATTTTTTTTATTTCATCA 
                ************************ ******* ** ** ***** *************** 
 
D2              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTAGTTT-C 
T5              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTAGTTT-C 
D4              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTAGTTT-C 
D1              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTAGTTT-- 
T7              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTAGTTT-C 
T10             TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTANNTTTC 
P6              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTTAGTTTC 
P5              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTAGTTT-C 
T8              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTNAGTTTC 
P1              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGAATTAGTTT-C 
P7              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCARAAGCTGAAGCTGATTNANTTT-C 
S1.2            TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCAGAAGCTGAAGCTGAATTAGTTT-C 
P3              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCAGAAGCTGANNNANNNNNNNNNNNN 
P4              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGANNNNNNNNNNNN---- 
P8              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGANNNNNTTNNN 
P2              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGA-GCTGANNNNNNN--- 
P9              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTGANNNNNNNTNN 
T1              TTAGCTGAAACAAATAGACACCCTTTTGATTTACCCGAAGCTGAAGCTNANTNNNNTTTN 
                ***********************************  *******                 
 
D2              AG-------------------- 
T5              AGNTNNNGNTGAANTAAAAN-- 
D4              AG-------------------- 
D1              ---------------------- 
T7              AGCTNNTGNTGANNT------- 
T10             AGCTNNNGNTGANN-------- 
P6              AGNTNNNNN------------- 
P5              AGCTNNNNNN------------ 
T8              AGCTNNN--------------- 
P1              AG-------------------- 
P7              AGCTANNGN------------- 
S1.2            AG-------------------- 
P3              NNNNNNN--------------- 
P4              ---------------------- 
P8              NGNNNNNN-------------- 
P2              ---------------------- 
P9              NNNNNNNNN------------- 
T1              NGNTNNNGNNGNNN-------- 
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