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ORIGIN      
[bookmark: sequence_U09514.1][bookmark: _Hlk214551612]        1 tcacctcctt tcctcgtcga attttaggac acggttccgt gtccggtgtg agccccgtgc
[bookmark: _Hlk214551128]       61 tcgtggaatg gttccacggt cttgcatggg gatgctggtg tggaagagat tatgggcttg
      121 gatgtcccgt cgggatgtcc gggagtggta tgggtatgct tttgggctcc cggaccgcca
      181 ccccacaggt tttctgtggc gcggttcgat gcccatgcgt ggtggccggt cctgggtggc
      241 tggtcggatc gtgtggcgcg tggtggtttg agaactggat agtggacgcg agcaagagaa
      301 acttcggttt ctttttgctt atcgcgattt cgccaaactc ttcattgagt ttggtttcga
      361 gatcgatcgt tttgtgatca ttttagtgtt aagatttgtc gtctggcgat cttgctatca
      421 ggaaacccgc gggtgggacg atggttttgc tgttgtggcg ctcnngggcg tatggtggat
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