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Figure S1
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ATGGARCACGGCCGTTCCGACCCCGAGGATTGGTCTGCARACAATGCGGCCACGGGCTATGCATTGAGCGGCARGATTATGCTGAGCGCGATTGTGATTTTGTTCGCTGTCGTAGTTCTCATGG
CTCGAGATGGARCACGGCCGTTCCGACCCCGAGGATTGGTCTGCARACARTGCGGCCACGGGCTATGCATTGAGCGGCARGATTATGCTGAGCGCGATTGTGATTTTGTTCGCTGTCGTAGTGCTCATGG
++e++.ATGGARCACGGCCGTTCCGACCCCGAGGATTGGTCTGCARACAATGCGGCCACGGGCTATGCATTGAGCGGCARGATTATGCTGAGCGCGATTGTGATTTTGTTCGCTGTCGTAGTECTCATGG
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TATGTCTCCACATCTACGCTCGGTGGTATCTGTACAGGACGCGCCGCCGCCATCATGCTCGTGCCCGGCGCCGGCATCATTTGGTTTTCTACGTGGACCCCACCAACCCAGCCGCCTCCGTCTCTTCTCC
TATGTCTTCACATCTACGCTCGGTGGTATCTGTACAGGACGCGCCGCCGCCATCATGCTCGTGCCCGGCGCCGGCATCATTTGGTGTTCTACGTGGACCCCACCARCCCAGCCGCCTCCGTCTCTTCTCC
TATGTCTeCACATCTACGCTCGGTGGTATCTGTACAGGACGCGCCGCCGCCATCATGCTCGTGCCCGGCGCCGGCATCATTTGGTTTCTACGTGGACCCCACCARCCCAGCCGCCTCCGTCTCTTCTCC
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1

I
GACGCGCGGTCTCGACGCTTCTATTCTGARTTCGCTTCCGGTGTTCGTGTACTCCTCCARGACCCACACGGATATGTCTGARTGTGCCGTGTGCCTATCTGAGTTTGAGGAGARCGAGAAGGGTCGTCGT
GACGCGCGGTCTCGACGCTTCTATTCTGARTTCGCTTCCGGTGTTCGTGTACTCCTCCARGACCCACACGGATATGTCTGARTGTGCCGTGTGCCTATCTGAGTTTGAGGAGARCGAGARGGGTCGTCGT
GACGCGCGGTCTCGACGCTTCTATTCTGARTTCGCTTCCGGTGTTCGTGTACTCCTCCARGACCCACACGGATATGTCTGARTGTGCCGTGTGCCTATCTGAGTTTGAGGAGARCGAGARGGGTCGTCGT
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CTTCCCARGTGTARTCACTCTTTCCATATCGGCTGCATCGACATGTGGTTTCACTCTCACTCCACTTGCCCCCTCTGCCGATCTGCCGTCARCGCCGARACCTCAGAGTCGGCARGCCGGARTCCARCCG
CTTCCCARGTGTARTCACTCTTTCCATATCGGCTGCATCGACATGTGGTTTCACTCTCACTCCACTTGCCCCCTCTGCCGATCTGCCGTCARCGCCGARACCTCAGAGTCGGCARGCCGGARTCCARCCG
CTTCCCARGTGTARTCACTCTTTCCATATCGGCTGCATCGACATGTGGTTTCACTCTCACTCCACTTGCCCCCTCTGCCGATCTGCCGTCARCGCCGARACCTCAGAGTCGGCARGCCGGARTCCARCCG
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1 [}
ACGTCGTGATTTCGATGGCTGARACAGAGGGCGGATCGACTTCCGCTTTGTGCTCCACATGCCAGCACGACGARGATCGCACGGGTCGGCTGCGTACTTCCTCGTCGGTGGGGTCATCCTCAGTTGGGAG
ACGTCGTGATTTCGATGGCTGARRCAGAGGGCGGATCGACTTCCGCTTTGTGCTCCACATGCCAGCACGACGARGATCGCACGGGTCGGCTGCGTACTTCCTCGTCGGTGGGGTCATCCTCAGTTGGGAG
ACGTCGTGATTTCGATGGCTGARACAGAGGGCGGATCGACTTCCGCTTTGTGCTCCACATGCCAGCACGACGARGATCGCACGGGTCGGCTGCGTACTTCCTCGTCGGTGGEGTCATCCTCAGTTGGGAG
651 660 670 680 690 700 710 720 730 740 750 760 770 780
1 I
TCGAAGGAAGTCCAGTGAGCTTGCAGGCGTGTCAATTGAAGTTCCCAGGAGGARCGAGARTTTTGGACTATCAGAGGACGAGTCACTGCTGGACTCGCCGGCGACTCGGGTGCARARATCACCAGGARGT

TCGARGGARGTCCAGTGAGCTTGCAGGCGTGTCAATTGARGT TCCCAGGAGGARCGAGAATTTTGGACTATCAGAGGACGAGTCACTGCTGGARTCGCCGGCGACTCGGGTGCARARATCACCAGGARGT
TCGARGGARGTCCAGTGAGCTTGCAGGCGTGTCAATTGARGTTCCCAGGAGGARCGAGAATTTTGGACTATCAGAGGACGAGTCACTGCTGGAaTCGCCGGCGACTCGGGTGCARARATCACCAGGAAGT
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CGTATACTTTCACTGARGAGARTCCTTAGCAGGGACCGARARTCGATGCTCTCTCCTACATCAGTCCCTGGTGTCAGTTGCGGGTCTGTGACTGAGT TCGAGGCCGACATCGAGCGAGGCACAGARGACA
CGTATACTTTCACTGAAGAGAATCCTTAGCAGGGACCGARARTCGATGCTCTCTCCTACATCAGTCCCTGGTGTCAGTTGCGGGTCTGTGACTGAGT TCGAGGCCGACATCGAGCGAGGCACAGAAGACA
CGTATACTTTCACTGARGAGARTCCTTAGCAGGGACCGARARTCGATGCTCTCTCCTACATCAGTCCCTGGTGTCAGTTGCGGGTCTGTGACTGAGTTCGAGGCCGACATCGAGCGAGGCACAGAAGACA
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1 I
CTCAGCAGATTCAGACTCAGACTCAGCCTCAGCCTC====== GGGCTTCGAGGTGA

CTCAGCAGATTCAGACTCAGCCTCAGCCTCAGCCTCAGCCTCGGGCTTCGAGGTGAGGATCC
CTCAGCAGATTCAGACTCAGACTCAGCCTCAGCCTC, ... . GGGCTTCGAGGTGA. 000t
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HEHGRSDPEDHSANNARTGYALSGKINLSAIVILFAYYYLHYCLHIYARHYLYRTRRRHHARARRRHHLYF YYDPTHPARSYSSPTRGLDASILNSLPYFYYSSKTHTDHSECAYCLSEFEENEKGRRLP
HEHGRSDPEDHSANNARTGYALSGKIHLSATVILFAYYYLHYCLHIYARKYLYRTRRRHHARARRRHHLYF YYDPTHPARSYSSPTRGLDASILNSLPYFYYSSKTHTDHSECAYCLSEFEENEKGRRLP
HEHGRSDPEDHSANNARTGYALSGKIHLSATIVILFAYYYLHYCLHIYARHYLYRTRRRHHARARRRHHLYF YYDPTHPARSYSSPTRGLDASILNSLPYFYYSSKTHTDHSECAYCLSEFEENEKGRRLP
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KCHHSFHIGCIDHHFHSHSTCPLCRSAYNAETSESASRHPTDYYISHAETEGGSTSALCSTCAHDEDRTGRLRTSSSYGSSSYGSRRKSSELAGYSIEYPRRNENFGLSEDESLLDSPATRYOKSPGSRI
KCNHSFHIGCIDHHFHSHSTCPLCRSAYNAETSESASRHNPTDYYISHAETEGGSTSALCSTCAHDEDRTGRLRTSSSYGSSSYGSRRKSSELAGYSIEYPRRNENFGLSEDESLLESPATRYAKSPGSRI
KCHHSFHIGCIDHHFHSHSTCPLCRSAYNAETSESASRNPTDYYISHAETEGGSTSALCSTCOHDEDRTGRLRTSSSYGSSSYGSRRKSSELAGYSIEYPRRNENFGLSEDESLL #SPATRYAKSPGSRI
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Figure 52
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GACCTTTTACTATACATAGGTAGTGACATCGGT TARGARAR=====-—~| CTATCTTTTGTATGAGGGCCTTGTGATGAATGTAACGATATTCTTAGTTTATGGGCCACGCCTGGGTTGGACCCATCTGAT
GACCTTTTACTATACATAGGTAGTARCATCGGT TRAAGARARGTAGARARCTATCTTTTATATGAGGGCCTTGTGATGARTGTARCCATATTCTTAGT TTATGGGCCACACCTGGGTTGGACCCATCTGAT
GACCTTTTACTATACATAGGTAGTaACATCGGTTARGAAAA, ., ..., .CTATCTTTTaTATGAGGGCCTTGTGATGARTGTAARCCATATTCTTAGTTTATGGGCCACACCTGGGTTGGACCCATCTGAT
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éﬂTﬂTﬂﬂﬂTGTTCCEHERCRDGHITGGGCCﬁTTGHTTTTTGEGHGTRRGCCCHHTTHTTﬁﬁﬁTCCHCCEGHGHGGCCCHRRCTTﬂTEGECTGEGHCCCﬂﬂTﬂTTﬂCﬂTITCHCTGGGﬁGﬁGTCﬁﬂcﬁﬁﬂé
GATATARATGTTCCGAGACACGATTGGGCCARTGATTTTTGGGAGTAAGCCTARTTATTGGATCCATCGGAGAGGCCCARACTTATGGGCTGGGACCCARTATTAGATTTCACTGGGAGAGTCARCGGAG
GATATARATGTTCCGAGACACGATTGGGCCAaTGATTTTTGGGAGTARGCCcARTTATTGGATCCACCGGAGAGGCCCARACTTATGGGCTGGGACCCARTATTACATTTCACTGGGAGAGTCARCGGAG
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1 1
AACATGCTGARGGACTGARCTACAGGATTCACGTGACGTCCCACGCGCCCACAGTCATTCTCATTAGAAATTTARGTATGGARATGGARARCGTGTGAGGARTCARACCTTTGARCAGGGTTCCGCGARA
AACATGCTGARGGACTGARCTACAGGATTCACGTGACGTCCCACGCGCCCACAGTCAGTCTCATTAGAAATTTARGTATGGARATGGARARTGTGTGAGGAATCARACCTTTGAACAGGGT TCCGCGARA
AACATGCTGARGGACTGARCTACAGGATTCACGTGACGTCCCACGCGCCCACAGTCAgTCTCATTAGAAATTTARGTATGGARATGGARARCGTGTGAGGARTCARACCTTTGAACAGGGTTCCGCGARA
391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 430 500 510 520
1 1
ATTCCACTTTACCTAGAGTCATCAGACTGCATCCARCTGARTTTCCTTARARTTTARRATTATARARGARARARARARAGGCTAGAGAGARTTARATATTTTCARTCATCTTTATTGAGARAGARARAGGGA

ATTCCACTTTACCTARAGTCATCAGACTGCATCCARCTGARTTTCCTTAAAATTTARRATTATARARGARRAAAAAAAG-CGAGAGAGARTTAGATATTTTCARTCATCTTTATTGAGAAAGARAAAGGGG
ATTCCACTTTACCTAaAGTCATCAGACTGCATCCARCTGARTTTCCTTARAATTTARAATTATARAGAARARAARAAAG , CgAGAGAGARTTAAATATTTTCARTCATCTTTATTGAGARAGARAAAGGGa
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1 1

éﬂﬂﬂﬂﬂﬂﬂﬁﬂﬁﬂﬁﬂﬁﬁTGGGTGCTTRRTTRERTTTTTTTTTTITTTTRRCETGRERRRGRGTCﬂTTﬂﬂTﬂTﬂCRTRTTTTNRNRCR&T&TTRHTCCCTﬂﬂﬂtﬂﬁCTﬂTﬂTCCRRETRTTﬂRﬁTﬁEﬂETTi
AARAAAAAAAA====GTGGGTGCTTARTTAGATTTTTTTTTTT==-=--AACGTGACARAGAGTCATTARTATACATATTTTARRACARTATTARTCCCTARACARCTATATCCARATATTARATAGACTTT
AAARAARAAAAAA. . . .GTGGGTGCTTARTTAGATTTTTTTTTTT, .. .ARCGTGACARAGAGTCATTARTATACATATTTTAARACARTATTARTCCCTARACARCTATATCCARATATTARATAGACTTT

651 660 670 680 690 700 710 720 730 740 750 760 770 780
1 1

iCHHTTHHTHTTTTTTRTTHRRHTHTGHTHGRHRﬂHHTGETHTGHCHRTTHTHTHCHGHGCHTTTTHTTTETTTGHTGCHRCTTHTETGEGGHTGTTHTTCRHRGTITERRHCTTRGHHHTHECEﬁTﬁTé
~-CARTTARTATTTTTTATTARARTATGATAGARRRRATGGTATARCARTTATATACAGAGCATTTTATTTCTTTGATGCARCTTATGTTCGGATCTTATTCARAGTTTCARACTTAGARATAGCGGTGTG
LCARTTARTATTTTTTATTARARTATGATAGARARAATGGTATAACARTTATATACAGAGCATTTTATTTCTTTGATGCARCTTATGTCGGATCTTATTCARAGTTTCARACTTAGARATAGCGGTGTG
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AHCECEHHRTHRHHHRTHHIHHTIT--—-—-HHHHHHHHHHHEHHHHHGHHTGHGGETCHTGHHEHHEHHHHHﬁHC-HHGHGHRCHCEGGTHHHHHGHTTﬂHﬂHHGHTHTHCCEHHIHHHHTRTTTHGH&
AACCCCARATARARAATARTARTTTCTTTTTARARARARAGARARARAGAATGAGGGTCATGARGARGARARAGACTARGAGAARCACGGGTARARAGATTARARAGATATACCCARTARARTATTTAGAG
AACCCCAAATARARAATARTARTTT, . ... .ARARAAAAAaAaAAARAGAATGAGGGTCATGARGAAGARAAAGAC . ARGAGARCACGGGTARARAGATTARAARRGATATACCCARTARAATATTTAGAG

911 920 930 940 950 960 970 980 990 1000 1010 1020 1030 1040
EGGTRETGGTRHGTGGTHRGTGGTHRG ----- CECERHﬂGRGTHRGCHRHTHRBERGTGGGGHGGEEGCTTHCETCHTCGTHGGHRTCCCECETCRﬂGCTCGGEGTCTHTGGRHRTRTRGGRTHGﬂﬁﬁ

CGGTAGTGGTARGTGGTARGTGGTARGTGGTARGCCCCARAGAGTARGCARATAAGGAGTGGGGAGGGCGCTTACGTCATCGTAGGARTCCCGCGTCARGCTCGGCGTCTATGGARATATAGGATAGAGA
CGGTAGTGGTARGTGGTARGTGGTAAG. . ..., .CCCCARAGAGTARGCARATARGGAGTGGGGAGGGCGCTTACGTCATCGTAGGARTCCCGCGTCARGCTCGGCGTCTATGGARATATAGGATAGAGA

1041 1050 1060 1070 1080 1090 1100 1110 1120 1130 1140 1150 1160 1170

éﬂﬂﬂGCCTCﬂﬂGﬂﬂCCTTCCTCTTCTRCTCRRTTTECCCRTTTTITCCHTTTRRHHCCCCCTT1TCTGETTETTCCCTCTTCGRTCETHTCTCCTTCTCTCTCCTGRHTECHTHHTICCCRCGTCTTTR%
GARAGCCTCARGARCCTTCCTCTTCTACTCARTTTGCCCATTTTTTCCATTTARARCCCCCTTTTCTGCTTCTTCCCTCTTCGATCCTATCTCCTTCTCTCTCCTGARTCCATARTTCCCACGTCTTTAT
GARAGCCTCARGARCCTTCCTCTTCTACTCARTTTGCCCATTTTTTCCATTTARARCCCCCTTTTCTGCTTCTTCCCTCTTCGATCCTATCTCCTTCTCTCTCCTGAATCCATARTTCCCACGTCTTTAT

1171 1180 1187
————————————— |
CTCTTTCAGATCGGAGA
CTCTTTCAGATCGGAGA
CTCTTTCAGATCGGAGA
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Figure S7

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130

1 I
HEHGRSDPEDHSANNAATGYALSGKIHLSAIYILFAYYVLHYCLHIYARHYLYRTRRRHHARARRRHHLYFYYDPTHPARSYSSPTRGLDASILNSLPYFYYSSKTHTDHSECAYCLSEFEENEKGRRLP
HEHGRSDPEDHSANNAATGYALSGKIHLSAIYILFAYYVLHYCLHIYARHYLYRTRRRHHARARRRHHLYFYYDPTHPARSYSSPTRGLDASILNSLPYFYYSSKTHTDHSECAYCLSEFEENEKGRRLP
HEHGRSDPEDHSANNARTGYALSGKIHLSAIYILFAYYVLHYCLHIYARHYLYRTRRRHHARARRRHHLYFYYDPTHPARSYSSPTRGLDASILNSLPYFYYSSKTHTDHSECAYCLSEFEENEKGRRLP
HEHGRSDPEDHSANNAATGYALSGKIHLSAIYILFAYYVLHYCLHIYARHYLYRTRRRHHARARRRHHLYFYYDPTHPARSYSSPTRGLDASILNSLPYFYYSSKTHTDHSECAYCLSEFEENEKGRRLP

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
I

I
KCHHSFHIGCIDHHFHSHSTCPLCRSAYNAETSESASRHPTDVYISHAETEGGS TSALCSTCOHDEDRTGRLRTSSSYGSSSYGSRRKSSELAGYSIEYPRRNENFGLSEDESLLDSPATRYAKSPGSRI
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