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(1)
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(1)
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(1]
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{301)
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=] 100

101 150

151 200

CCCTGACAGCGATGCCOGTCTACTCGATGATGTCACTCGACCTTTCGGAC
201 250

ARGATCATCAMRMGGGGTGGACAAGATCTGTCGTGGTTICCTTITGGLGTEG
251 300

———————————————————— GGEGEGCATTGTATGGTGECTTGGGTLCTG
TCACARGCACGCTAAACGGEEGGLEGCATTCTATGGT GG TTGGGTLGTG
301 350

CTGIGTTCGCCGARGCCTTTOGGTCGACTCGCAATTCCARARTCTTCOCAT
GIGIGTTCGCCGARGCCTTTCGOTGGACTCOGAATTCCARATCTTCGCAT
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SEQ ID NO:7
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SEQ ID MO:11
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SEQ ID MO:11
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SEQ ID NG:1
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SEQ ID NQ:1

SEQ ID NO:11
SEQ ID NO:z1Q
SEQ ID NO:9
SEQ ID MNO:8
SEQ ID NO:7
SEQ ID HMD:1

SEQ ID MO:11
SEQ ID MO:10Q
SEQ ID NO:9
SEQ ID NOC:8
SEQ ID MO:7
SEQ ID NO:1

SEQ ID MO:11
SEQ ID MO:10
SEQ ID NO:9
SEQ ID MO:3
SEQ ID MNO:7
SEQ ID NO:1

(1)
(1)
(1)
(1)
(B1)
{351}

(1)
(1)
(1)
(1)
{131)
{401)

(1)
(1)
(1)
(1)
{1B1)
{451)

(1)
(1]
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(1]
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{651)
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GCTCARCCACGCCTTGAGGOTCCCCTAGAGCTCGCTTCACAGEGTCGACE
GCTCARCCAGGCCTTGAGGGTCCGCTAGAGE TGGCTTCGAGAGGGTGGACE
401 450

ATTCCAAACCATGGGTCGETTTCAAGG TTGAGACGCCCAGAGGTCTATGT
ATTCCARRCCATGGETCGGTTTCAAGE TTCGAGACGCCCAGAGSTCTATGT
451 500

———————————————————— CCTCTTTGGTGLGCGATGLCCGEAAGACCC
TATCTTTCAGGCGGCCACTTCCTCTTT GETGGGECGATCGECCGEAAGACCC
TATCTTTCAGGCGGCCACTTCCTCTTT GETGOGCGATCCCCGEARGACCC
501 350

ToTTCTGEACCGATCGTTGGETGCATGGCGTCTGT TTTCGAGATGCGTTC
ToTTCTGCACCCATCCTTGGCTGCATGCCGTCTGTTTTCCAGATCGCCTTC
TCTTCTGGACCGATCGTTGGUTGCATGGCGTCTGTTTTCGAGATGCGTTC
551 600

CTGATCCTCGTGGGCCATGTTTGCCACAAGT TTITGCGCACGEGCACAKGT
CTGATCCTICGTGGGCCATGTTTGCCACARGTTTTITGCGCACGCGCACAGT
CIGAT TG TGGGCCATG T TGO CACAAGT TTITGCGCACGOGCACACT
601 650

GCGEGAGECTCTGCATGGAGCGTGGAC TEGCCACATGEGCTCCAGACCTAR
GCGCEGAGECTCTCCATCGAGCGTGGAC TEGCGACATGECTCCAGACCTAR
GCGEGAGGCTCTGCATCGAGCGTGGAC TGGLGACATGEGTCCAGACCTAR
651 700

———————————————————— GTTCCTCACTCTCTGGGACTGGLTTCGTGE
AGGGARGCTACTCTTIGAGGAGTTCCTCACTCTCTGGGACTGGETTCGTGE
AGGCARGCTACTCTTGAGGAGTTCCTCACTCTCTGGGACTGGETTCETGE
AGGCARGCTACTCTTGAGGAGTTCCTCACTCTCTGGGACTGGCTTCGTCG
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SEQ ID NO:11
SEQ ID NO:14
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SEQ ID NO:11
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SEQ ID NO:3
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(1}
(1}
{31)
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{701)

(1]
(1]
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{1}
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GGTCCAACT GEAAGAAGGGAGGGCCGACTCTCTTCATTGGAACTGGTCTC
GGTCCAACT GEAAGAAGEGAGGLECCGACTCTCTTCATTGGAACTGGTCTC
GOTCCAACT GGAAGARAGGGAGGOCCGACTCTCTTCATTGGAACTGGTCTC
GGTCCAACT GGAAGAAGGGAGGGCCGACTCTCTTCATTGGARACTGGTCTC
751 800

GTGCTGATAGTTACTCGGCARAGACTGCTTATGUGARTCTCTTCACTGGE
CTGCIGATAGTTACT CGGCANMGACTGCTTIATCCGARTCTCTTCACT GG
GTGCIGATAGTTACT CGGCARAGACTGCTTATGCGAATCTCTTCACTGGC
GTGCTGATAGTTACTCGGCARAGACTGCTTATCCGAATCTCTTCACTGGE
801 850

COCATGETTEACCCGTTAGCOGC TGAGATCTACGECTTCOGAGRGETGTC
AT GEITLACCCG T TAGCGEC TOAGATCTAGGLUTTOGEAGAGLTGTC
COCATGETTEACCCGTTAGCOGC TGAGATCTACGGECTTCOEAGRGETGTC
COCATGETTEACCCGTTAGCOGC TGAGATCTACGECTTCOGAGRAGETGTC
831 900
———————————————————— CTTCOAARTAGATGCTAGACGGCGGATCCE
CTTTICTTCGTCTGGCTCOCAGTTCOAAATACATGC TAGACGGCGCATCCE
GITICTTCGTCTGGCTCGCAGTTCGAAATAGATGC TAGACGGCGGATCGE
GITICTTCGTCTGGCTCOCACGTTCGAAATACATGCTACACGGCGCATCCE
GTITICTTCGTCTGGCTCGCAGTTCGAARTACATGCTAGACGGCGGATCCE
o201 950
TG GAGCCETGRGCTTCCCCACCCTGACAAGTGTCACGGAGATGCAGACT
TTGCGAGCCETGRGCTTCCCCACCCTGACAAGTGT CAGGAGATGGAGACT
TTGCGAGCCETGRGCTTCCCCACCCTGACAAGTGT CAGGAGATGGAGACT
TTGCGAGGCETGGAGCTTCCCCACCCTCGACAAGTCTCAGGACGATGCAGACC
TTGCGAGCCETGRGCTTCCCCACCCTGACAAGTGT CAGGAGATGCAGACC
851 1000

G
ATTTICCCATCTACTCTTGGOCTGTCTCTTGECCAGCCAGCTTTGEGAGCS
ATTICCCATCTACTCTTGGGE TG TCTCTTGECCAGGCAGCTTTGEGAGCS
ATTTCCCATCTACTCTTGGOGTGTGTCTTGECEAGGCAGETTTGEGAGCE
ATTTCCCATCTACTCTTGGGETGTECTCTTGECEAGCCAGETTTGEGAGCS
ATTTCCCATCTACTCTTGGGE TG TGTCTTGECCAGGCAGETTTGGGAGCG
1001 1050
CTTCTGGECGECTTGCEEACACGTOCAGTGCCCTCCGAATGCGGATCCTA
CTTCTGGCCOGCTTGOCCACACGTOCAGTGCCCTCCGARTGCGGATCECTA
CTTCTGGECGEGCTTGGGGACACGTGCGAGTGECCTCCGAATGCGGATGCTA
CTTGTGGGCEECTTGOEEACACGTGCGAGTGCCCTCCGARTGCGGATCGCTA
CTTCTGGCCLECTTCOOCACACGTOCAGTGOCCTCCGAARTGCGGATECTA
CTTCTGEECLGCTTOLEGACACGTOCAGTGLGCTCCGAATGCGGATGCTA
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Figura 2D

1051 1100
SEQ ID MO:11 (52) CTCTGCGCGAATGCTGGTCTTCTCTTCCCTTACCACGGLGAGCCCEGAGE
EEQ ID MO:117 1181) CTCIGCGEGAATGGTGETCTTCTCTTCCCTTACCACGGCGAGECCGGAGE
SEQ ID NO:9 1381) CTCIGCGEGAATGETGETCTTCTCTTCCCTTACCACGGCGAGECCGGAGE
SEQ ID MNO:8 {581) CTCTGCGEGAATGGTGGTCTTCTCTTCCCTTACCACGGCGAGCCCGEAGG
SEQ ID MNO:7 {781) CTCTGCGEGAATGETGETCTTCTCTTCCCTTACCACGLCGAGLCCGGAGE
SEQ ID MO:1 (1051) CTCTGCGGGRATGGIGGTCITCTCTTCCCTTACCACGGLGAGCCCGGAGE

1101 1150
SEQ ID MO:11 {102) GACTTCCGGACGGGEATCATACTTGTICTITGGACCATTIGGTGCCATTIG
SEQ ID MO:14 {231) GACTTCCGGRCGGGGATCATACTTGTICTTIGGACCATTTIGGTGCCATIG
SEQ ID NO:9 {431) GACTTICCGGRCGGGGATCATACTTGTICTTIGGACCATTTIGGTGCCATIG
SEQ ID NO:18 {631) GACTTCCGGACGGGGATCATACTTGTICTTIGGACCATTTGGTGCCATIG

SEQ ID NO:T {831) GACTTCCGGACGGGGATCATACTTIGTTICTTIGGACCATTIGGTGCCATIG
SEQ ID MO:1 ({1101) GACTTCCGGRCGGGGATCATACTTIGTTCTTITIGGACCATTTGGTGCCATTIG

1151 1200
SEQ ID MO:11 {152) GAATGATCTIGGCCTTCCTTGCAGCTTGTCGTGCTTCGECTCCAGGAGGAG
SEQ ID mMO:1d {281) GAATGATGIGGCCTTCCTTIGCAGCTTGTCGIGCTTCGCCTCCAGGAGGAG
SEQ ID NO:9 {481) GAATGATGIGGCCTTCCTTIGCAGCTTGTCGIGCTTCGECTCCAGGAGGAG

SEQ ID MNO:8 {681) GAATGATCTGGCCTTCCTTGCAGCTTETCOTGCTTCOCCTCCAGEAGGAG
SEQ ID NO:7 {881) GRAATCATCTIGGCCTTCCTTGCAGCTTCTCGTGCTTCGCCTCCAGGAGGAG
SEQ ID NO:1  {1151) GAATGATCTGGCCTTCCTTGCAGCTTCTCGTGCTTCGCCTCCAGGAGGAG

1201 1250
SEQ ID MO:11 {202) TITGGTCGGTGGGCGCACGCCEGLCTCTTTAGESGTAGAGTGTICTATTCC
SEQ ID MO:10 {331) TITGGICGGTGGGCGCACGCCGGCCTCTTTAGESGTAGAGTGTCTATTCC
SEQ ID MQ:9 {531) TTTCOTCCGTGGGLCCACGCCGGOCTCTTTAGGSGTAGAGTGTICTATTCC
SEQ ID MO:8 {731) TITGGICGEGIGGGCGCACGCCGGLCTCTTTAGEGGTAGAGTGICTATTCC
SEQ ID MNO:7 {931) TITGGICGGTGGGCGCACGCCGGLCTCTTTAGEGGTAGAGTGTCTATTCC
SEQ ID MO:1 {1201) TTTGGICEGTGGGCGCACGCCGGCCTCTTTAGEGGTAGAGTGTICTATTCC

1251 1300
SEQ ID MO:ll {252) AGCCTIGATGGIGAGTGGT TGGATAGCTAGCACATAGICTTIITTTIICTCT
SEQ ID MO:14Q {381) AGCCTIGATGGIGAGTGGT TGGATAGC TAGCACATAGTCTTITTTITICTCT
SEQ ID MNO:9 {581) AGCCTTGATGGTGAGTGGT TGGATAGC TAGCACATAGTCTTITTTITICTICT
SEQ ID NO:§ {T81) AGCCTTGATGGIGAGTGGT TGGATAGC TAGCACATAGTICTTITITTTICTICT

SEQ ID MNO:7 1981) AGCCTTIGATGGTGAGTGGTTGGATAGC TAGCACATAGTCTTITTTITICTICT
SEQ ID NO:1 (1251) AGCCTTGATGGTIGAGTGGT TGGATAGCTAGCACATAGTCTTTITTTITCTCT

1301 1350
SEQ ID MO:11 1302) TTCITGCCACTTGGTGATGTTGTATTGCCGCTTCGGCGTTGTACTAGCCT
SEQ ID MO:110 1431) TTCITGCCACTTGGTGATGTTGTATTGCCGCTTCGGCGTTGTACTAGCCT
SEQ ID NO:9 1631) TTCTITGCCACTTGGTGATGTTGTATTGCCGCTTCGGCGTTGTACTAGCCT
SEQ ID NO:8 {831) TTCITGCCACTTGGTGATGTTGTATTGCCGCTTCGGCGTTGTACTAGCCT
SEQ ID NO:7 (1031) TTCTTGCCACTIGGTGATGTTGTATTGCCGCTTCGGEGTTGTACTAGCCT
SEQ ID NO:1 (1301) TTCTTGCCACTIGGTGATGTTGTATTGCCGCTTCOGEGTTGTACTAGCCT

1351 1400
SEQ ID MO:11 {352) TCTCGCTCTTCTTATTTAATCGATGATGCACCCGCTGGGTGECATICTTG
SEQ ID MO:14 {481) TCTGGCTCTTCTIATTITAATCGATGATGCACCCGCTGGETGGCATTICTIG

SEQ ID NO:9 {681) TCTGGLTCTTCITATTTAATCGATGATGCACCCGCTGGGTGGCATTICTIG
SEQ ID NO:§ {881) TCTGGUTCTICTITATTITAATCGATGATGCACCCGCTGGETGGCATTICTIG
SEQ ID NO:T (1081) TCTGGECTCTITCTTATITAATCGATGATGCACCCGCIGGETGGCATTICTIG
SEQ ID NO:1 {1351) TCTGGCTCITCTTATITAATCGATGATGCACCCGCTGGGIGGCATICTIG
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{1401)
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{781)
{981)
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{552)
{6B1)
{881)
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{1181}
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{702)
{831)
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{1231)
{1431)
{1701)
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1401 1450
AMATTTTITTGAGAAAATACTCC TACARAGGAAGTACAGTAATTTGATAC
AMRATTTITITTGAGARAATACTCCTACARRGGARGTACAGTAATTTGATAC
AMTTITITIGAGARAATACTCCTACARAGGARGTACAGTAATTTGATAC
AAATTTTITTGAGAAAATACTCCTACARAGGAAGTACAGTAATTTGATAC
AMATTTITITTGAGARAATACTCC TACARAGGARGTACAGTARTTTGATAC
AMMTTTTTTTGAGARAATACTCC TACAAAGGAMGTACAGTAATTTGATAC
1451 1300
ACAATGCTTTCTCTAAATACCGRARATACAAACATCCTAATGTTATTCCAR
ACAARTGCTTTCTCTAAATACGAARATACARRCATCCTAATGTTATTOCAR
ACAATGCITTCTCTAAATACGRARATACAAACATCCTAATGTTATTCCAR
ACAATGCITTCICTAAATACGRARATACAAACATCCTAATGTTATTCCAR
ACAATGCITTCTCTAAATACGAAANTACARACATCCTAATGTTATTOCAR
ACAATGCITTCTCTAAATACGRAARTACAARCATCCTARTGTTATTCCAA
1501 1550
CIAIGC L ACT O C TG TICC TAARCTUTIATCITTGITTTTGTICAAAT
CTATGCTACTCCCTCCGTTCCTAARCTCTTATCTTTGTITTTGTTCARAT
CTATGCTACTCCCTCCGTTCCTAARCTCTTATCTTTGTTTTTGTTCARAT
CITA LG ACTCCC TG TTCC TAARCTCTTATCTITIGITTTTGTICAAAT
CTATGCTACTCCCTCCGTTCCTAARCTCTTATCTTTGTTITTTGTTCARAT
CTATGCTACTCCCTCCGTTCCTAARCTCTTATCTTTGTTTTTGTTCAAAT
1551 1600
TTCTACCARARCARCGACARARAT TTAGTAACGCAGGAAGTATATATACGA
TTGCTACCAARCAACCACAAAAAT TTAGTAACGCAGCGAAGTATATATACCA
TTCTACCAAACAACCACAAAAAT TTAGTAACGCAGCAAGTATATATACCA
TTGTACCAARCAACGACAAAAATTTAGTAACGGAGGAAGTATATATACGA
TTGTACCAARCARCGACAAAAATTTACTAACCGACCAAGTATATATACCA
TTGTACCAARCAACCACAAAAAT TTAGTAACGCGAGGAAGTATATATACGA
1501 1650
ACTCATACCARATAMGO TG TTTC TTTACTTCARACCTAGTTCCTCTRACD
AT CATAC AR AT TGTT T TTTACTTGARAGCTAGTTCCTC TCAGS
AGTCATACCARATAMGETGTTTO TTTACTTGARAGCTAGTTCCTCTGAGS
AGTCATACCARATAMGGTGTTTC TTTACTTGAMAGCTAGTTCCTC TGAGS
AGTCATACCARATAMGCTGTTTCTTTACTTGARAGCTAGTTCCTCTGAGS
AGTCATACCARATANGCTGTTTC TTTACTIGAMAGCTAGTTCCTCTGAGS
1551 1700
TAAMACARATCGATGAGCATCAAGCAASGCCCATTTCTTECCGGCACGIAG
TAAMRACARATCATGAGCATCAAGCAACGCCCATTTCTTGOCGGCACGCAG
TAAMACARATGATGAGCATCAAGCAACGCCCATTTCTTGOCGGCACGCAG
TAAMACARATGATGAGGATCARGGAACGCCCATTTCTTGCCGGCACGIAG
TAAMRACARATGATGACCATCAAGCAACSGCCCATTTCTTGOCGLGCACGIAG
TAAMACARATGATGAGCATCARGCAACGCCCATTTCTTGOCGGCACGCAG
1701 1750
TTCCCGARGTCAGTAGATT TARAATCGACCTCACATACT GAAGAAGGAAAG
TTCCCCARGTCACTAGATT TARARTCGACCTCACATACTGARGAAGCARAC
TTGCCGAAGTCAGTAGATT TAAAATGACCTCACATACT GAAGAAGCAMAG
TTCCCGARGTCACTAGATT TARAATGACCTCACATACT GAAGAAGCALAG
TTCCCCARGTCACTAGATT TARAATCACCTCACATACTGAAGAAGCAAAD
TTGCCGARGTCAGTAGATT TAARARATCACCTCACATACTGAAGRACGRALG
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{14E1)
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{852)
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{1181}
{1381)
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{1481)
{1681)
{1951)
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1751 1800
GEAAGTTAACCACGCCATTGTTGCTTTAGCAGAAAGCAACCATATCCTAR
GEAAGTTRACCACGCCATTGTTGCTTTAGCAGARARGCARCCATATCCTAR
GEAMGTTRACCACGCCATTCTTGCTTTAGCAGARARGCAACCATATCCTAR
GEAMGTTAACCACGCCATTGTTGCTTTAGCAGARAAGCAARCCATATCCTAR
COAMCTTRACCACGCCATTOTTGCTTTACCAGARAACCARCCATATCCTAR
GEAMGTTRACCACGCCATTGTTGCTTTAGCAGAAAGCARCCATATCCTARA
1201 1850
TTAMCATCACACTACACCT TOAARACCGCAGOCCACCATAATTOGTGAACA
TTARCATCACAGTACACCT TOAARCGGCAGOGCACCATAATTOGTGAAGR
TTAACATCACAGTACACGT TGAARACGOCACGGGCACCATAATTCETCAAGA
TTAACATCACAGTACACGT TGAARCCGUAGEGCACGATAATTCCT GG
TTAACATCACAGTACACGT TGAAACGOCAGGGCACCGATAATTOCT GAAGA
TTAMRCATCACAGTACACGTTIGAARCCECAGCGCCACGATAATTGCTGARGA
1851 19400
CTGATTCCAGGGAGCATCGTGGCACGCARAMACGCCCTTGCCTTIGTTCCC
CTGATTCCAGGGAGCATCGTGECACGCARMAACCCCCTTGCCTTGTTCCC
CTGATTCCAGGGAGCATCGTGOCACGCARAAACECCCTTGCCTTGTITCCC
CTGATTCCAGGGAGCATCGTGECACGCARAMACGCCCTTGCCTTGTTCCC
CTGATTCCAGGGAGCATCGTGECACGCARAAACCCCCTTGCCTTGTITECC
CTGATTCCAGGGAGCATCGTGGCACGCARMAACCCCCTTGCCTTGTITCCC
1201 1350
TTATARATAGTGCTCCACAAGATACAT TTCTCATCACCATCTCAAAGCGC
TTATAARATAGTGCTCCAGARGATACATTITGTCATCACCATCTCAAAGCGC
TTATAAATAGTGOTCCAGARGATACATTITGTGATCACCATCTCAAAGCGE
TTATAAATAGTGGTGCAGAAGATACATITGTGATCACCATCTCAAAGCGT
TTATAAATACTGCTCCACGARCGATACATITGTCATCACCATCTCAAACCCC
TTATAARATAGTGGTGCAGAAGATACATITGTGATCACCATCTCAAAGCGE
1351 2000
CTCTITTATTCCCCTTTCATCTTGACGCT TAACTACTAGAGARARATTARGE
CTCITTATT CCCCTTTCATCTTGAGC T TAAGTACTAGAGARARATTARGE
CTCTITTATTCCCCTTTCATCTTGAGCT TAAGTACTAGAGAAALLTTAAGE
CTCTTTATTCCCCTTTCATCTTGAGCT TARGTACTAGAGAMAAATTAAGE
CTCITTATTCCCCTTTCATCTTGAGC T TAAGTACTAGAGAAARATTAACG
CTCITTATTCCCCTTTCATCTTGAGCT TALGTACTAGAGARANLTTARGE
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SEQ ID NO:l2
SEQ ID NO:1

SEQ ID NO:l2
SEQ ID NO:1

SEQ ID NO:12
3EQ ID NO:1

SEQ ID NO:12
3EQ ID NO:1

(1]
(1]

{51}
{51}

{101)
{95)
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1145)

(198)
{195)

(248)
{245)

{298)
{29%)

{348)
{345)

{395)
{3595

{445
{444)
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{454)

{545)
{542)

{395)
{592)

{645)
{642)

{692)
{692)

1742)
1742)

{791)
1792)
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TTTCGTGTGCTTACT TEGGECTTCETT TGGGCCTGCGCARGCAGACGGLG
TTTCGTGTGCTTACTTEGGGCTTCCTT TEGECCTGCGGARAGCAGACGGLG
51 100
TGCCAGGTACGAGGTTCTTGETCCACAATGTGGATCGACGATTTCTAGCT
TGCCAGCT--GAGACCETTGETGGACAATGTGGATCGACG——-TCTAGCT
101 150
TCGTGGARGGCCCTICTCC T T - AAGGGAGGATGACTGGTGCTGGT CAR
TCGTGEANGGCCCTTCTCC TTTCCAAGGGAGGATGACTGETGCTGGT CAR
151 200
GTCCACCCTGACAGCGATGCCGGTCTACTCCATGATGTCACTCGACCTIT
GTCCACCCTGACAGCGATGCCGETCTACTCGATGATGTCACTCGACCTTT
201 250
CEGACAMRCGATCATCARAGGGETGEACARGGTATGTCGTGETTITCCTTTIGE
COGACAMCATCATCAMRGGOETGGACARGATCTGTCGTGETTTCCTTTICGE
251 300
COTCGTCAGAAGGACGCTARACEGEGEGECECATTCTATGETGGCTTCER
CoTEETCAGANGGAC G TANAAGGGGEEEEEECATTGTATGCTGGCTTGEE
am 350
TCGTGETCT ST TCGCCGACCECT TTCOGTGGACTCGGCGTTTCCAAATCT
TCCTGGTCTGTTCGCCCAAGCCTTTCOGTGCACTCCGAATT-CCAARTCT
351 400
TCGCATCCTC--CCAG-CCTTGAGGGT COGCTAGACGTGGCTTGAGAGGE
TCCCATGCTCAACGAGCCCTTGAGCGT COCGCTAGACGTGGCTTGACGAGGE
401 450
TGGACGATT CCAAACCCGATGCTCOGT ITCAAGETTGAGACGLCCAGAGE
TGCACCGATT COAAACCATG-GETCOGT ITCAAGCTTGAGACGCCCAGAGG
451 500
TCTATGTTATCTTTGAGGCGGCCACTTCCTCTTTGETGGGCGATGGLCGE
TCTATGTTATCTTTGAGGCGRCCACTTCCTCTTTGETGRGCGATGLCCGE
501 550
ACGTTTCCCTCTITCTGGACCGAT TGTTGGCTGCATGGCGTCTGTTTTCGA
AAGA-—CCCTCTTCTGGACCGATCGTTGOCTGCATGGEGTCTGTITTCCA
551 600
GATCCGITCCTIGATCCTCGTGGGCCAT GTTTGCCACAAGTTTITTGCTTAC
GATCCGTTCCTGATCCTCGTGGGCCAT GTTTGCCACAAGTTTTTGCGCAC
601 650
GCGCACACT GCGGGAGCCTCTGCATGEACCETGEACTGECGACATGGGTC
GCGCACACT GCGGGAGGCTCTGCATGEACGCGTGEACTGGCGACATGGGTC
651 700
CAGARCCTAAAGGGAAGCTACTCT TGAGGACT TC-—-ACTCTCTGGGACTG
CAGRCCTAAAGGGAAGCTACTCT TGAGGAGTTCCTCACTCTCTGGGACTG
701 150
GCTTCGTCGEETCCAACTGCAMGAAGECGAGCCCCCACTCTCTTCATTGGA
GCTTCGTGGEETCCAACTGCAAGAAGGGAGCGCCGACTCTCTTCATTGGA
751 800
ACTGGTGIGETGGTGATAGTTACTCGGCAAAGACTGCTTATGCGARATCT -
ACTGGTCTICETGGTGATAGTTAC TCGGCAMAGRCTGCTTATGCGAATCTC
801 850
TR TGO LG AT GG TTGACCCGT TAGCGGCTGAGAGT TAGGGC TTCGE
TTCACTGECCGCATGOTTGACCCGTTAGCGGCTGAGAT CTAGGGCTTCGE



Figura 3B

SEQ ID NO:12
SEQ ID NO:1

SEQ ID NO:l2
SEQ ID NO:1

SEQ ID NO:l2
SEQ ID NO:1

SEQ ID MO:12
3EQ ID NO:1

SEQ ID NO:12
3EQ ID NO:1

SEQ ID HO:1Z2
SEQ ID NG:1

SEQ ID NO:12
SEQ ID NO:1

SEQ ID NO:l2
SEQ ID NO:1

SEQ ID NO:12
SEQ ID NO:1

SEQ ID HO:12
SEQ ID NO:1

SEQ ID HO:l2
SEQ ID NO:1

SEQ ID HNO:12
3EQ ID NO:1

SEQ ID NO:l2
SEQ ID No:l

SEQ ID NO:12
SEQ ID NO:l

SsBQ ID NO:l2
SEQ ID NO:1

SEQ ID NO:lZ
SEQ IR NO:1

{340)
{342)
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851 900
AGAGGTGICGTTTCT TCGTCTGGCTCGCAGT TCTTGAAATAGATGCTAGA
AGAGETGICGTTTCT TCGTCTGGCTCGCAGT TC—GARATAGATGCTAGR
S0l 950
COGCGGATCGETTGCGAGGCETOLECT TCCCCACCCTGACAAGTGTCAGE
COGCGGATCGETTGCGAGGCGTOOGCTTCCCCACCCTGACRAGTGTCAGS
851 1000
AGATGGAGTCGATTTCCCATCTACTCTTGGGETGTGTCTTGGLGAGGCAL
AGATCCACGACCATTTCCCATCTACTCT TGGGETGTGTCTTGLLGAGGCAL
1001 1050
GTTTGGGAGCGCTTGTEEGLGEC TTGEGEACACGTGEAGTGGLECTCCGAR
GTTIGGGAGCGCTTGTGEGLGGC TTGEEEACACGTGEAGTGGGCTCCGAR
1051 1100
TGCCGATCCTACTCTGCGGEARATGETGGTCTITCTCTTCCCTTACCACGE
TGCEGATCCTACTCTGOGGGARTGETGETCTT-CTCTTICCCTTACCACGS
1101 1150
CGAGCCCEGAGGEACTTCCGGACGEGEATCATACTTIGTTCTTTGGACCAT
COAGCCCEGAGGEACTTCCOGACGOGEATCATACTTIGTTCTTTGGACCAT
1151 1200
TTGETGCCATTGEAATGATGTGGCCTTCCTTOCAGCTTGTCGTGCTTEGE
TTGETGCCATTGGAATGATGTGGCCTTCCTTGCAGCTTGTCGTGCTTCGE
1201 1250
CTGEAGGRATTGTITTGETCOETGLGCGCACGCCGGCCTCTTTAGGGGTAG
CTCCAGGAGGAGTTTGETCOETGLGCGCACGCCGGCCTCTTTAGGGGTAG
1251 1300
AGTGTCTATTCCAGCCTTGATGG TGAGTGGET TGGATAGCTAGCACATAGT
AGTCTCTATTCCAGCCTTGATGG TGAGTCGT TGGATAGCTAGCACATACT
1301 1350
CTTITITICTCTITCTTGCCACTTGGTGATGTTGTATTGOCGCTTCGGCG
CTITITITICTCTITCTTGCCACTTGGTGATCTTCTATTGCCGCTTCOGRG
1351 1400
TTGTACTAGCCTTCTGGCTCTTCTTAT TTAAT-GRTGATGCACCCGLTGE
TTGTACTAGCCTTCTGGCTCTTCTTAT TTAATCGATGATGCACCCGCTGG
1401 1450
GIGCCATTCTTGAR TTTTITTGAGARARATACTCCTACARAGGAAGTACA
GTGCCATTCTTGARA TTTTITTGAGAAAATACTCCTACAAAGGAAGTACA
1451 1509
GTAATTTGATACACAATGCTTTCTCTAAATACGAAAATACAARCATCCTA
GTAARTTTGATACACARATGCTTTCTCTARATACGAAAATACAARCATCCTA
1501 1559
ATGTTATTCCARCTATGCTACTCCCTCCGTTCCTAAACTCTTATCTTTGT
ATGTITATTCCARCTATGCTACTCCCTCCGTTCCTAAACTCTTATCTTTGT
1551 1600
TTTIGTTCARATTTGTACCARACAACGACARAAAT TTAGTAACGGAGGAR
TITIGTTCARATTTGTACCARACAACCACARAAATTTAGTAACGGACGAR
1501 1650
GTATATATACGAAGTGATACCAARTAAGGTCTTTICTTTACTTGARAGCTA
CTATATATACGAAGTGATACCAARTAAGCTCTTTCTTTACTTCGARAGCTA
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1451 1700
GTTCCTCTGAGGTAAAACARATCGATCGAGCAT CAAGGAACGCCCATTTCETT
GTTCCTCTGAGGTAAAAGARATGATGAGCAT CAAGGAAGCCCCATTTCTT
1701 1750
GCCEGCACGCAGTTGCCCAAGTCACTAGATT TAAAATCGACCTCACATACT
GCCCGCACGCAGTTCCCOARGTCACTAGATTTARAATCACCTCACATACT
1751 1800
GAAGAAGGAAAGCGAACTTARCCACGCCATTGTTGCTTTAGCAGARAGCA
CAACAAGCAAAGOCCAACTTARCCACCCCATTCTTGCTTTAGCAGAANGCA
1801 1850
ACCATATCCTARTTAACATCACAGTACACGT TGAAACGGCACGGCACGAT
ACCATATCCTAATTAACATCACAGTACACGT TGAAACGGCAGGGCACGAT
1851 1900
AATTGGTCAAGACTGATTCCAGGEACCATCGTCECACGCARARACGCCCT
ARTTGETCAAGACTGATTCCAGGGAGCATCGTGECACGCAAMNACGCCCT
1301 1950
TGCCTTGTITCCCTTATARATACTGEOTGCAGAAGATACATTTGTGATCACC
TGCCTTGTITCCCTTATARATACTCOTSCAGAAGATACATTTGTGATCACC
1351 2000
ATCTCAARAGCGCCTCTTTATTCCCCTTTCAT CTTGAGCTTAAGTACTACA
ATCTCAARGCGCCTCTTTATTCCCCTTTCATCTTGAGCT TAAGTACTACA
2001 2012

GAARARTTARGG

CAAMRAATTARGG
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Figura 4A

1 50
SEQ ID HO:16 {1) GATGCACGCGACGCGCTGCTGCT TGTGGTGTGTGTTITGTGTGATCTOGAC
SEQ ID NO:15 {1) GATGCACGCGACGCGCTGCTGCT IGTGGTGIGIGTTTIGTGTGATCTCGAC
SEQ ID NO:14 {1) GATGCACGCGACGCGCTGCTGCT IGTGGTGTGIGTTIGTGTGATCTCGAC
SEQ ID NO:13 {1) GATGCACGCGACGUGCTGCTIGCT TGTGGTGTGTGTITGTGTGATCTOGAC
SEQ ID NO:3 (1) GATGCACGCGACGCGCTGCTIGCT TGTGGTGTGTGTTTGTGTGATCTOGAC

51 100
SEQ ID NO:16 {51) TGAATAAARGGGACACGGTACATCCGGGCTITGETIGGTGCTCGAGTCGAG

SEQ ID HNO:15 (51) TGAATARAAGGGACACGGTACATCCOGGGETTGETTGETGETCGAGTCGAG
SEQ ID MO:14 t21) TGAATARAAGGGACACGGTACATCCOGGGETTGETTOGTGCTCGAGTCGAG
SEQ ID MO:13 (21) TGAATARAAGGGACACGGTACATCCGEGETTGETTOGTGCTCGAGTCGAG
SEQ ID MO:3 (51) TIGRATARMACGGACACGGTACATCCCGOGTITCCTTGCTCCTCGAGTCGAG

101 150
SEQ ID NO:ls {101) TIGTGCRAACGITGTGIGGTTIGCCAGCTCTIGETGIGTGTCTCCTIGTGET
SEQ ID MO:15 {101) IGTCCARCCITGTGIGGTTIGCCAGCTCTIGGTGIGTGTCTCCTIGTGET
SEQ ID MO:14 {101) IGTGCARGGITGIGIGGTIIGCCAGCTCTIGETGIGTGTCTCCTIGTGET
SEQ ID MNO:13 {101) TGTGCAAGGTTGTGIGGTTIGCCAGCTCTIGGTGTGTIGTCTCCTTGTGCT
SEQ ID MNO:3 {101) IGTCCRACGITGIGIGGTTIGCCAGCTCTIGETGIGTGTCTCCTIGTGRT

151 200
SEQ ID MO:lg {151) CATGIGACTIGIGAMACCATTAATAGTARCCACTITIGIGCTTIGTIGTGIGT
SEQ ID MO:15 {151) CATCTIGACTIGTGAAACCATTAATAGTARCCACTTIGIGCTTIGTGTGIGT
SEQ ID NO:14 {151) CATGIGACTIGTGAMRACCATTAATAGTARCCACTITIGIGCTTIGTGTGIGT
SEQ ID NO:13 {151) CATCGIGACTIGTIGAMACCATTAATAGTANCCACTITIGIGCTTIGTGTGIGT
SEQ ID MO:3 {151) CATCTIGACTIGTIGAAACCATTAATAGTARCCACTTIGIGCTTGTGTGIGT

291 250

SEQ ID MO:1l4 {201) GTGCGCACCTGTGTTTCTGTRAAT GOTCTATCTCCAGTGAATATATACAAG
SEQ ID MO:15 1201) GTGCGCACCTGTGTTTCTGTAAT GETCTATCTGGAGTGAATATATACAAG
SEQ ID MO:14 1201) GTGCGCACCTGIGTTTCTGTAAT GETCTATCTCCGAGTGAATATATACAAG
SEQ ID NO:13 {201) GTGCECACCIGTGTTTCTCTAATCCTCTATCTCCACTCARTATATACAAG
SEQ ID NO:3 {201) GTGGECACCTIGTGTTTCTGTAATGETCTATCTGGAGTGARTATATACAAG

251 300
SEQ ID NO:16 {251) ACACCTITICCCTAACCATGCCTTTTCCTTCCTTCACGTCATCGOGCCAAC
SEQ ID NO:15 {251) ACACCTTICCCTAACCATCCCTTTTCCTTCCTTCAGGTCATCGOGCCAAL
SEQ ID HOQ:14 {251) ACACGTTICCCTAACCATGCCTTITCCTTCCTTGAGGTCATCGOGCCAAL

SEQ ID MO:13  {251) ACAGGTTTGCCTAA-———————————m——m e
SEQ ID MO:3 {251) ACACGTTTGCCTAACCATGCCTTTITCCTTCCTTGAGGTCATCOCGCCAAD

301 350
SEQ ID NO:16  {301) ACGAATGACGAGAMCCAATGATCTTAGGACTATCAAATAGACRATATAAC

SEQ ID MO:15 {301) ACGRATGACGAGAACCAATGATCTTAGGACTATCARATAGACAATATAAC
SEQ ID MO:14 1301) ACGAATGRCGAGAACCAATGATCTTAGGRCTA—————
SEQ ID MO:13 (&%) ----—-———"-"1-+1-1-——"-"4-"-"--—-- 4«
SEQ ID NO:3 {301) ACGARATGACGAGAACCAATCATCTTAGGACTATCAAATAGACAATATAAC
351 400
SEQ ID MO:14 {351) TCACCATCGAGCAATGTACTGCTAATCARCOGTCCTAATCAATACAGTTG
SEQ ID HNO:15 1351) TCACCATCGAGCAATGTACTGCTAATCARCOCTCCTAATCAATACAGTTG
SEQ ID MO:14 (32 --——-—-—
SEQ ID MO:13 1d65)
SEQ ID MNOG:3 {351) TCACCATCGAGCAATGTACTGCTAATCARCGGTCCTAATCAATACAGTTG



Figura 4B

SEQ ID MO:14
SEQ ID MO:15
SEQ ID NO:14
SEQ ID NO:13
SEQ ID HO:3

SEQ ID NO:16
SEQ ID NO:15
SEQ ID NO:14
SEQ ID NO:13
SEQ ID NO:3

SEQ ID NO:16
SEQ ID MO:15
SEQ ID NO:14
SEQ ID NO:13
SEQ ID NO:3

SEQ ID NO:14
SEQ ID MNO:15
SEQ ID HO:14
SEQ ID MQ:13
SEQ ID NO:3

SEQ ID WO:18
SEQ ID NO:15
SEQ ID NO:14
SEQ ID NO:13
SEQ ID NO:3

SEQ ID HO:1e
SEQ ID MO:15
SEQ ID MO:14
SEQ ID MNO:13
SEQ ID NO:3

SEQ ID MO:l1a
SEQ ID HNO:13
SEQ ID MO:14
SEQ ID NO:13
SEQ ID HO:3

SEQ ID NO:1s
SEQ ID HWO:15
SEQ ID NO:14
SEQ ID NO:13
SEQ ID NO:3

(401)
{401}
(333)
1265)
(401}

{451)
{451)
(333)
{265)
{451)

{501)
{501)
13323)
{265)
{501)

{551)
{551}
(333)
1285)
(551}

{601}
1601}
1333}
{265)
{601)

{651)
{631)
{333)
{265)
{651)

{701}
(631)
(333)
(265)
{701}

{728}
(631}
{333)
{265)
{751)

12/15

401 450
COARGCACTAATCGATCCARRACRACTTCCTCAGTTCAGRAGGCAACATCT
GGAAGCAGTAATCGATCGARARCACTTCCTCAGTTCAGAAGGGAACATCT

GGAAGCAGTAATCGATCGARAACACTTCCTCAGTTCAGRAGGGAACATGT
451 500
AGATGGGM ARG TARLCAGGATATATAGACACATGCAGT TAGGTCTACCAC
AGATGGGAARGTARACAGGATATATAGACACATGCAGT TAGGTCTACCAC

AGATGLGAAAGTAAMCAGGATATATAGACACATGCAGTTAGGTCTACCAC
501 550
ARGAMAGACATGCCACAGGACTAARARMCAGARGCTGLGTTTGGAACARCTT
ARGAAGACATGCCACAGGACTAARRACAGARGCTOLGTTTCGAACARACTT

AAGAAGACATGCCACAGGACTRAARACACAAGCTGGGT TTCCAACANCTT
551 600
ATGCAGACGCTAGCTATCCAGATARACCTTAGAGAAACAGCTATGAGAAT
ATGCAGACGCTAGCTATCCAGATAAACCTTAGAGAARCACCTATGAGAAT

ATGCAGACGCTAGCTATCCAGATAAACCTTAGAGAAACAGCTATGAGAAT
&601 650
AAGCGTCTIGAAATTTGTAGTTGCCTGT TTGCAATGGCTTATGGACGACAA
AAGCGTCTGAAATTITGTAGTTGCCTGTTTG- ———————————————————

ARGCGTCTGAR A TTTGTAGTTGCCTCT TTGGARTGLGCTTAT GRACGACAR
851 700
GETTATTTITCTGGAGTAGC CTACAMRGTACAAGCCAAGGCACATGCTGTIC

GCTTATTTTCTGGAGTAGCCTACAAGTACAACCCAAGGCACATGCTGTTC
701 150
CAAMCTGGCCCATATTTTGCACARCCA

751 800

GAGCATCICCAGTGATTCAGTGAGATACCCCAAAGTCATCCARATGTCCG
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g5l 200

CCCCARATAGATATTITGTATGTITIGTCCGGECCCAATCCCCAMAACATCT
201 Q950

851 1000

CTTCTTTTTCTCCCAAGEGAGCATCTTCCTCCCGAAGCACGANGCCCCCE
1301
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Figura 5A

1 50
SEQ ID HO:18 {1) GATGCACCCGEACGUGCTGCTGCTIGTGGTEIGTGITTIGTGTIGATCTCGAL
SEQ ID MO:17 (1) GATCCACCCGACGCGCTECTECTICTGATEIGTGTITTGTGTGATCTCGAD
SEQ ID MNO:3 {1) GATGCACCCGACGCGCTGCTGCTIGTGGTEIGTGITTIGTGTIGATCTCGAL

51 100
SEQ ID MO:18 (51) TGAATARAAGGGACACGETACAT CCGAGGTIGETTOGTGCTCCRAGTTES
SEQ ID MO:17 {51) TGAATARRAGGGACACGETACATCCGAGETIGETTGGTGCTCCAGTCGAS
SEQ ID MNO:3 (51) TGAATARAAGGGACACGCTACATCCGEGGTIGGTTGGTGCTCGAGTCGAS

101 150

SEQ ID HMO:18 1101) TGTGECAACGTTGTGTGGTTTIGCCAGCTCTTGGTGTGTGTCTCCTTGTGLT
SEQ ID WO:17 {101) TGTCCAACGGTTGTGTGGTTTIGCCAGCTCTTGGTGTGTGTCTCCTTGTGLT
SEQ ID MNO:3 {101) TGTGCAAGGTTGTGTGGTTTIGCCAGCTCTTGGTGTGTGTCTCCTIGTGCT

151 200
SEQ ID HMO:14 {151} CATGTGACTIGIGAARACCATTAATAGTAACCACTTTGTGCTTIGTGTGTGT
SEQ ID WO:17 {151} CATGTGACTIGIGARACCATTAATAGTAACCACTTTGTGCTIGTGTGTGT
3EQ ID NO:3 {151) CATGTGACTIGIGARACCATTAATAGTAACCACTTTIGTIGCTIGTGTGTIGT

201 250
SEQ ID HO:13 1201) GTGGGLACCTGTIGTTITCTGTAATGGTCTATCTGGAGTGAATATATACAAG
SEQ ID WO:17 1201) GTGGGCACCTGTGTTITCTGTARATGGTCTATCTGGAGTGRATATATACAAG
SEQ ID NO:3 {201) GTGCEGCACCTSIGTTITCTGTAATGGTCTATCTGGAGTGARTATATACAAG

251 300
SEQ ID HO:13 {251) ACAGGTTIGCCTAACCATGCCTTTTCCTTCCTTGAGGTCATCGCGCCAAC

SEQ ID WO:17 {251) ACAGGTTIGCCTIRAACCATGCCTTTITCCTTCCTTGAGGTCATCGCGCCAAC
SEQ ID NO:3 1251) ACAGGITTGCCTAACCATGCCTTTITCCTTCCTTGAGSTCATCGOGCCAAL

301 350
SEQ ID HMO:18 {301) ACGAATGACGAGARCCAATGATCTTAGGACTATCAAATAGARCAATATAAC
SEQ ID MO:17 {301) ACGRATGARCGAGARACCAARTGATCTTAGGACTATCAAATAGRCARTATAAC
SEQ ID NO:3 {301) ACGAATGRCGAGAACCAATGATCTTAGGACTATCAAATAGRCAATATAAC

351 400
SEQ ID NO:18 {351) TCACCATCGGAGCAATGTACTGCTAATGAACGCTCCTAATCAATACAGTIG
SEQ ID HO:17 {351) TCAGCATGGAGCAATGTACTGCTAATGAACGGTCCTAATCAATACAGTIG

SEQ ID HO:3 {351) TCAGCATGGAGCAATGTACTGCTAATGAACGGTCCTAATCAATACAGTIG

401 450
SEQ ID HO:18 {401) GGAAGCACTAATG--TOGAARACACTTCCTCAGTTCAGAAGCCORACATCT
SEQ ID MO:17 {401) GGAAGCAG--—-—-——-T-—————————————————-CAGAAGGGAACATGCT
5EQ ID NHNO:3 1401) GGAAGCACTAATCGATGGAAAMCACTTCCTCAGTTCAGRAGGGARCATET

451 500
SEQ ID MO:13 144%) AGATGGGAAAGTAAACAGGATATATAGACACATGCAGTTAGGTCTACCAC
SEQ ID HMO:17 1425) AGATGGGAARAGTARMCAGGATATATAGACACATGCAGTTAGGTCTACCAC
SEQ ID NMNO:3 {451) AGATGGGAAMGTAAACAGGATATATAGACACATGCAGTTAGGTCTACCAC

501 S350
SEQ ID HO:18 (4932} AAGHA-— - CATGCCACAGGACTAMAR

SEQ ID MO:17 {475) AAGATATATATACAAGACAGGTTTGCCTAATCCATGCCACAGGACTAARR
SEQ ID MNO:3 {501) AAGA-——-—————— AGA———— - CATGCCACAGGACTARAR
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551 600
ACAGRAGCTOGGTTTGCAACARCTTATGCAGACT - —-GCTATCCAGATAR
ACACARGCTGEGTTTGGAACARC TTAT GCAGACGC TAGCTATCCAGATAR
ACACAAGCT GGG TTTGGAACARC TTAT GCAGACGC TAGCTATCCAGATAR
&01 650
ACCTTAGAGAARCAGCTATGAGAATAAGCGT CTGAAATTTGTAGTTGCCT
ACCTTAGAGAARCAGCTATGAGAATAAGCGT CTGAAATTTGTAGTTGCCT
ACCTTAGAGAARCAGCTATGAGARATAAGCGT CTGAAATTTGTAGTTGCCT
651 700
GTTIGGARTGGCTTATGGACGACARTGAGTGTATTTTCTGGAGTAGCCTA
GTTTIGGARTGGCTTATGGACGACRCGTA——--ATTTTCTGGAGTAGCCTA
GTTIGGARTGGCTTATCCACGACAAGCT—-TATTTTCTGCACTAGCCTA
701 150
CAAGTACAAGCCANGGCACATGCTGTT CCAAACTGGCCCATATTTTGCAC
CAAGTACAAGCCARGGCACATGCTGTTCCAAACTGGCCCATATTTITGCAC
CARGTACAAGCCARGGCACATGCTGTT CCARACTGGCCCATATTTTGCAC
751 800
AACCARAGGARMAGARGACAGTGACATAAGAGCATCTCCAGTGATTCAGTG
AACCARACGARMMGAGACAGTCGACATAAGAGCATCTCCAGTGATTCAGTG
AACCARAGGAAMAGRGACAGTGACATAAGAGCATCTCCAGTGATTCAGTG
801 850
AGATACCCCARAGTCATCCARRTGTCCGTTTCGGCCGARATGRACATGET
AGATACCCCAMMGTCATCCARMTGTCCGTTTCGGCCGARATGEACATGET
AGATACCCCARAGTCATCCARATGTCCOTTTCGGLCGARATGGACATGET
&51 200
GGCCAGARAAACATCTCCCARTGOGTCTAACACCCCARRTAGATATTTIG

GGCCAGARARACATCTCCCARTGGGE GATCCCARATAGATATTTIG
GGCCAGARARACATCTCCCARTGGGET TACCCCARATAGATATTTIG
901 930

TATGTITTGTCCGGCCCAATCCCCAMACATCTCCTARATTTGGGGCAACT
TATGTTITIGTCCGGCCCAATCCCCARACATCTCCTAAATTTGGGGCAACT
TATGTTITTIGTCCGGCCCAATCCCCAMACATCTCCTAAATTTGGGGCAACT
851 1000
TTGCGLTCTOCAGTGTCCGGTGTCCGGECCCACTTICTTTTTICTCCCARGT
TTGCGETCTOCAGTCTCCGOTGTCCGEECCCACTTCTTTTICTCCCARGT
TTGCGGTCTCCACTGTCCGOTGTCCGEECCCACTTCTTTTTCTCCCAAGC
1001 1034
GAGCATCITCCTCCCGARGCACGARGCCCCCGTC
GAGCATCTTCCTCCCGRAGCACGARGC CCCCGTC
GAGCATCTTCCTCCCGAAGCACGAMGCCCCCGTC



