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NE=E
ANEHS 1:
AAATTATTATTTATAATAATAATA

ANEH S 2:
AAATTATTATTTATAATATAATAATAATAATAATAATA

ANEHS 3
TAATATATATATATATATA

ANEHS 4:
TAATATTTCTATAAATTATTATTTAATATATATATATATATATATA

ANEH S 5
TAATATTTCTATAAATTATTATTTATATATATATATATATATATA

ANEHS 6:
ATATATATATTAATTAATTCA

ANE- S 7:
ATATATATATATTAATTAATTCA

ANEH S 8:
ATATATATATATATATATATATATAAATAAATATTAATTAATTCA

ANEH S 9
CTAAATAACGAGAGTGACGGGCGATGTGTACATACAACAGTACCTATTCATAAAA

NE83S 10:
CAACAAAATGAGAGTGACGGGCGATGTGTACATACTACAGTAGCAATTCATAATAA

NE8s 11:
CTAAATAACGAGAGTGACGGGCGATGTGTACATACAACAGTAGCTATTCATAAAAA

NEgBS 12:
AATATATGTTAATAAAAATT

NEBS 13:
AATATATATATATATATATATATATATATTAATAAAAATT



