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 ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทยหรอืภาคอสีาน มอีาณาเขตตดิต่อกบัประเทศลาวและ
กมัพชูา และมรีะยะทางไม่ไกลจากประเทศเวยีดนาม  จงึท าใหด้นิแดนแห่งนี้เป็นเสน้ทางการอพยพของ
กลุ่มชาตพินัธุท์ีห่ลากหลายตัง้แต่อดตี  ทัง้กลุ่มชาตพินัธุท์ีพ่ดูภาษาตระกูลออสโคตรเอเชยีตคิ เช่น มอญ 
เขมร ส่วย ชาวบน และโส้ เป็นต้น และกลุ่มชาตพินัธุ์ที่พูดภาษาตระกูลไท-กะได เช่น ผู้ไท ไทญ้อ ไท
แสก กะเลงิ และลาวอสีาน   ภาคอสีานสามารถแบ่งเป็น 2 ส่วนตามลกัษณะทางภมูศิาสตร ์คอืแอ่งทีร่าบ
สกลนครและแอ่งที่ราบโคราช   งานวจิยัทางด้านพนัธุศาสตรป์ระชากรก่อนหน้านี้ ได้แสดงถงึอทิธพิล
ของปจัจยัดา้นภมูศิาสตรแ์ละภาษาพดูทีม่ต่ีอความผนัแปรทางพนัธุกรรม  แต่การศกึษาปจัจยัดงักล่าวยงั
ไม่เคยมรีายงานในพืน้ทีภ่าคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  ดงันัน้งานวจิยันี้จงึมวีตัถุประสงค์ที่
จะประเมนิปจัจยัที่อาจส่งผลต่อโครงสร้างและความผนัแปรของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรยีในประชากร
จ านวน 10 กลุ่มชาตพินัธุ์ จ านวน 433 คน โดยใชล้ าดบัเบสดเีอ็นเอไมโทคอนเดรยีบรเิวณที่มคีวาม
หลากหลายสูง ความยาว 596 คู่เบส เป็นเครื่องหมายทางพนัธุกรรม  ผลการศกึษาจากการวเิคราะห์
แผนภูมแิสดงความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมแบบ multidimensional scaling และการวเิคราะห์ spatial 
analysis of molecular variance พบความสมัพนัธท์างเชือ้สายทีใ่กลช้ดิกนัของประชากรทีอ่าศยัอยู่ใน
แอ่งทีร่าบสกลนคร ในขณะทีผ่ลการวเิคราะห ์analysis of molecular variance และ Mantel test แสดง
อทิธพิลของปจัจยัดา้นภูมศิาสตรท์ีส่่งผลต่อโครงสรา้งทางพนัธุกรรมของประชากร  ท าการสรา้งโมเดล
แสดงความสมัพนัธท์างววิฒันาการ จ านวน 3 โมเดล ซึง่ไดร้บัอทิธพิลของภาษา (โมเดล 1) ภูมศิาสตร ์
(โมเดล 2) และ การอพยพ (โมเดล 3) จากนัน้ใช้วิธีการค านวณแบบ Approximate Bayesian 
Computation และ type I error เพื่อคดัเลอืกโมเดลทีเ่หมาะสม  ผลการศกึษาคอืโมเดลที ่2 เหมาะสมกบั
ขอ้มลูดเีอน็เอไมโทคอนเดรยีในประชากรทีศ่กึษา ซึง่แสดงถงึปจัจยัทางภมูศิาสตรท์ีม่ผีลต่อความผนัแปร
ของดเีอน็เอไมโทคอนเดรยีในประชากรภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
 
ค าหลกั: ดเีอน็เอไมโทคอนเดรยี/ แอ่งทีร่าบสกลนคร/ แอ่งทีร่าบโคราช/ ออสโตรเอเชยีตคิ/ ไท-กะได/ 
ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย/ Approximate Bayesian Computation  
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Abstract  
 
Project Code : MRG5580058 
Project Title : Deciphering diversity in various ethnic affiliations in Northeastern Thailand 
Investigator : Assist.Prof.Dr. Wibhu Kutanan 
E-mail Address : wibhu@kku.ac.th 
Project Period : 2 July 2013- 2 July 2015 
 

Northeastern Thailand or Isan shares borders with Laos and Cambodia and lies in close 

proximity to Vietnam, this region has become a crossroad of various Southeast Asian peoples 

through migration and settlement periods since prehistoric times.  Several studies have shown 

the influence of geographic and linguistic factors in shaping genetic variation.  Geographic 

barriers separate Northeastern Thailand into two wide basins, the Sakon Nakorn Basin and the 

Korat Basin serving today as home to diverse ethnicities encompassing two different linguistic 

families, i.e., the Austro-Asiatic; Suay (Kui), Mon, Chaobon (Nyahkur), So and Khmer, and the 

Tai-Kadai; Saek, Nyaw, Phu Tai, Kaleung and Lao Isan.  The present study intends to evaluate 

the elements responsible for maternal genetic variations, like geography and language, of these 

ten Northeastern Thai ethnicities.  Population history is also reconstructed based on sequencing 

of a 596-bp segment of the hypervariable region I (HVRI) mtDNA in 433 individuals.  Congruent 

results of three dimentional scaling plot and spatial analysis of molecular variance exhibited 

relatively close affiliations among population within the Sakon Nakorn Basin, while analysis of 

molecular variance and Mantel test revealed the predominant geographic factor in determining 

population affinity.  Three demographic evolutionary models described by language (Model 1), 

geography (Model 2), and recent migration (Model 3) were propose to evaluate whether model 

was fitted to describe mtDNA data.  Approximate Bayesian Computation and a type I error 

results strongly selected Model 2, supporting that geography is the primary influential factor 

underlying genetic divergence of studied populations. 

 
Keywords : mtDNA-HVRI/ genetic affinity/ Approximate Bayesian Computation/Austro-Asiatic/ 

Tai-Kadai/ Sakon Nakorn Basin/Korat Basin/ Northeastern Thailand 
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Output จากโครงการวิจยัท่ีได้รบัทุนจาก สกว. 
1. ผลงานตพีมิพใ์นวารสารวชิาการนานาชาต ิ 
     

Wibhu Kutanan*, Silvia Ghirotto, Giorgio Bertorelle, Suparat Srithawong, Kanokpohn 
Srithongdaeng, Nattapon Pontham, and Daoroong Kangwanpong. 2014. Geography 
has more influence than language on maternal genetic structure of various 
Northeastern Thai ethnicities. Journal of Human Genetics (in revision).  
 

2. การน าผลงานวจิยัไปใชป้ระโยชน์ 
- ผลงานวจิยัครัง้นี้ จะถูกน าไปใช้ในการเรยีนการสอนวชิา Human evolution and 

Population Genetics ซึ่งเป็นวชิาทีส่อนในระดบับณัฑติศกึษาของภาควชิาชวีวทิยา 
คณะวทิยาศาสตร ์มหาวทิยาลยัขอนแก่น  

- ในขัน้ตอนการท าวจิยั ผู้วจิยัได้รบัความร่วมมอืจากนักศกึษาที่สนใจความรู้ด้านพนัธุ
ศาสตรป์ระชากรและสามารถสรา้งนกัวจิยัรุน่เยาว ์ตัง้แต่ระดบัมธัยม (นักเรยีน โครงการ 
พสวท.) จ านวน 1 คน ระดบัปรญิญาตร ีจ านวน 4 คน และระดบัปรญิญาโท จ านวน 1 
คน ดงันัน้ผลลพัท์ที่ได้นอกจจากงานวจิยัแล้วยงัสามารถสรา้งนักวจิยัรุ่นเยาว์ จ านวน
รวม 6 คน  
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บทน ำ 

 
 ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือหรอืภาคอสีานของประเทศไทยสามารถแบ่งเป็น 2 ส่วน ตามลกัษณะ
ทางภูมศิาสตร ์โดยมเีทอืกเขาภูพานเป็นแนวกัน้ คอื บรเิวณอสีานตอนเหนือ หรอื แอ่งที่ราบสกลนคร 
(Sakon Nakorn Basin) และบรเิวณอสีานตอนใต้ หรอืแอ่งที่ราบโคราช (Khorat Basin) เนื่องจาก
ดนิแดนภาคอสีานมอีาณาเขตตดิกบัประเทศลาว กมัพูชาและตัง้อยู่ไม่ห่างจากประเทศเวยีดนาม และ
ทางตอนใต้ของประเทศจนี  ในอดตีจงึมกีารอพยพของหลายกลุ่มชาติพนัธุ์เข้าสู่ภาคอีสานแห่งนี้ จงึ
ส่งผลให้ภาคอีสานของประเทศไทยในปจัจุบันมีความหลากหลายของกลุ่มชาติพันธุ์ ภาษา และ
วัฒนธรรม ท าให้พื้นที่แห่งนี้ได้ร ับความสนใจจากนักวิชาการหลายสาขา เช่น นักภาษาศาสตร ์
(Smalley, 1994) นักประวตัศิาสตร ์และนักโบราณคด ี(Wyatt, 1984) จากจ านวนกลุ่มชาตพินัธุท์ีอ่าศยั
อยูใ่นบรเิวณภาคอสีานประมาณ 20 กลุ่ม สามารถแบ่งเป็น 2 กลุ่มหลกัตามภาษาพูด คอื ประชากรทีพู่ด
ภาษาตระกูลออสโตรเอเชยีตคิ (Austroasiatic linguistic family) เช่น มอญ (Mon) เขมร (Khmer) ส่วย 
(Suay) โส ้(So) และชาวบน (Chaobon) เป็นต้น และประชากรทีพู่ดภาษาตระกูลไท-กะได (Tai-Kadai 
linguistic family) เช่น แสก (Seak) ญ้อ (Nyaw) ผูไ้ท (Phutai) และกะเลงิ (Kaluang) และลาวอสีาน 
(Lao-Isan) เป็นตน้  
 ในการศึกษาความสมัพนัธ์ระหว่างประชากรสามารถอาศยัหลกัฐานจากภาษา วฒันธรรม และ
หลกัฐานทางโบราณคด ีซึ่งประชากรทีม่ภีาษาและวฒันธรรมคลา้ยกนั จะแสดงถงึการมบีรรพบุรุษทาง
ชาตพินัธุ์ (ethnic ancestor) ร่วมกนั อย่างไรก็ตามทัง้ภาษาและวฒันธรรมอาจเปลี่ยนแปลงไปตาม
บรบิทและการอพยพเคลื่อนย้ายของประชากร เช่น การรบัเอาภาษาและวฒันธรรมจากประชากรอื่น 
หรอืมกีารผสมผสานของภาษาและวฒันธรรม จงึอาจส่งผลใหก้ารศกึษาความสมัพนัธร์ะหว่างประชากร
ผดิพลาดไปได้ โดยประชากรทีม่บีรรพบุรุษทางชาตพินัธุเ์ดีย่วกนัอาจไม่ไดม้คีวามเกี่ยวขอ้งกนัทางเชื้อ
สาย หรอืเรยีกว่ามบีรรพบุรุษทางเชือ้สาย (biological ancestor) ต่างกนั ดงันัน้การศกึษาความสมัพนัธ์
ระหว่างประชากรใหม้คีวามถูกตอ้งมากยิง่ขึน้จงึต้องอาศยัดเีอน็เอซึง่เป็นสารพนัธุกรรมทีถ่่ายทอดขอ้มลู
ทีแ่ทจ้รงิจากบรรพบุรษุสู่ลกูหลาน  

ในศตวรรษใหม่นี้ความรู้ด้านอณูพันธุศาสตร์นับเป็นองค์ความรู้ที่มีบทบาทส าคญัยิ่ง เพราะ
สามารถน าไปประยุกต์ใช้ศกึษาววิฒันาการ และความสมัพนัธท์างเชื้อสายระหว่างประชากรจงึท าใหไ้ด้
ข้อมูลโครงสร้างทางพนัธุกรรมของประชากรมีเพิ่มมากขึ้น ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรยี (mitochondrial 
DNA) เป็นเครือ่งหมายทางพนัธุกรรมทีไ่ดร้บัการพสิจูน์แลว้ว่ามปีระสทิธภิาพในการศกึษาโครงสรา้งและ
ความสมัพนัธร์ะหว่างประชากร (Cavalli-Sforza and Feldman, 2003; Malyarchuk et al., 2008) 
เนื่ องจากมีคุณสมบัติที่เหมาะสมหลายประการ เช่น ถ่ายทอดผ่านทางมารดาสู่ลูก (maternal 
inheritance) มจี านวนมาก (high copy number) เมื่อเทยีบกบัดเีอน็เอในนิวเคลยีส ไม่มรีคีอมบเินชัน่ 
(recombination) และ มอีตัราการกลายพนัธุท์ีสู่งกว่าดเีอน็เอนิวเคลยีส (high mutation rate) เป็นต้น 
(Pakendorf and Stoneking, 2005)   
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ดเีอน็เอไมโทคอนเดรยีมโีครงสรา้งเป็นวงแหวนเกลยีวคู่ ประกอบดว้ยสายพอลนีิวคลโีอไทด ์2 
สาย โดยเรยีกสายทีม่ลี าดบัเบสพวิรนีมากกว่าว่า heavy strand (H-strand) ส่วนสายทีม่ลี าดบัเบสเป็น
ไพรมิดินีมากกว่าเรยีกว่า light strand (L-strand)  ดเีอน็เอไมโทคอนเดรยีมยีนีอยู่ทัง้หมด 37 ยนี อยู่บน
สาย H-strand จ านวน 28 ยนี และอยู่บน L-strand จ านวน 9 ยนี   นอกจากนี้ยงัมบีรเิวณ control 
region หรอื D-loop (displacement loop) ซึ่งเป็นบรเิวณที่มคีวามผนัแปรของล าดบัเบสสูง 
(hypervariable region, HVR) เนื่องจากเป็นบรเิวณทีไ่ม่ใช่ยนี ดงันัน้เมื่อเกดิการกลายพนัธุจ์งึไม่ส่งผล
ต่อการด ารงชวีติ และสามารถสะสมการกลายพนัธุไ์ด ้บรเิวณ HVR นี้แบ่งเป็น 2 ส่วนคอื HVR-I และ 
HVR-II ตรงต าแหน่งของล าดบัเบสที ่16024-16383 และ 57-372 ตามล าดบั (Greenberg et al., 1983) 
ซึ่งในการศึกษาพนัธุศาสตร์ประชากรจะใช้บรเิวณ HVR-I เป็นหลกัเนื่องจากมคีวามผนัแปรสูง จงึ
สามารถใชแ้ยกแยะความแตกต่างและความใกลช้ดิของประชากรได ้

การศกึษาพนัธุศาสตรป์ระชากรในภาคอสีาน เริม่ต้นในปี ค.ศ. 2001 โดย Fucharoen และคณะ 
ท าการศกึษาความผนัแปรของดเีอ็นเอไมโทคอนเดรยีบรเิวณ HVR-I จาก 6 กลุ่มชาตพินัธุใ์นประเทศ
ไทยไดแ้ก่ ลซีอ มเูซอร ์ผูไ้ท ลาวซ่ง จว้ง ซาไก และน าล าดบัเบสของทัง้ 6 ชาตพินัธุม์าท าการวเิคราะห์
เปรยีบเทยีบกบัชาวไทยจากภาคเหนือและภาคอสีานพบว่าประชากรทีศ่กึษาเช่น ชาวไทยจากภาคเหนือ
และภาคอสีานมรีะยะห่างทางพนัธุกรรมระหว่างกนัสูง แสดงถงึการมโีครงสรา้งทางพนัธุกรรมทีแ่ตกต่าง
กนั  ต่อมา Lertrit et al. (2008) ศกึษาดเีอน็เอไมโทคอนเดรยี บรเิวณ HVR-I จากตวัอย่างโครงกระดูก
โบราณ อายปุระมาณ 3,000 ปี ทีถู่กขดุคน้พบในแหล่งโบราณคดทีีจ่งัหวดันครราชสมีา และเปรยีบเทยีบ
กบัดเีอ็นเอไมโทคอนเดรยีของประชากรปจัจุบนั คอืชาวเขมร และชาวบน ผลการศึกษาพบว่าโครง
กระดูกทัง้สองน่าจะเป็นประชากรดัง้เดิมที่พูดภาษากลุ่มย่อยมอญ-เขมร ที่อาศัยอยู่ในบรเิวณพื้นที่
ดงักล่าวมากว่า 3,000 ปีแลว้  ในปี ค.ศ. 2013 พชิชาภา บุญโสดา และคณะ ศกึษาความผนัแปรของดี
เอ็นเอไมโทคอนเดรยีในประชากรชาวเขมรในจงัหวดัสุรนิทร์ เปรยีบเทยีบกบัประชากรอื่นในประเทศ
ไทย ผลระยะห่างทางพนัธุกรรมระบุว่าชาวเขมรมคีวามสมัพนัธท์างเชือ้สายใกลช้ดิกบัชาวถิน่กลุ่มย่อยป
รยัมากที่สุด นอกจากนี้ยงัพบว่าชาวเขมร ชาวถิน่ปรยั ชาวขมุ และชาวพล่าง มภีาษาพูดที่ถูกจดัอยู่ใน
กลุ่มตระกูลภาษามอญ-เขมร แสดงถึงความสมัพนัธ์ระหว่างภาษาพูดและพนัธุกรรม  จนถึงปจัจุบนั
การศกึษาความผนัแปรของดเีอ็นเอไมโทคอนเดรยีในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือมจี ากดั โดยมรีายงาน
เพยีง 5 ประชากรเท่านัน้ คอื ผูไ้ท ชาวบน ไทยขอนแก่น ไทยโคราช และชาวเขมร (Fucharoen et al., 
2001; Letrit et al., 2008; Boonsoda et al., 2013)  ดงันัน้งานวจิยันี้จงึต้องการศกึษาพนัธุศาสตร์
ประชากรของกลุ่มชาตพินัธุท์ีอ่าศยัอยูใ่นภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย จ านวน 10 กลุ่ม คอื 
มอญ เขมร ส่วย โส ้ชาวบน แสก ญอ้ ผูไ้ท กะเลงิ และลาวอสีาน โดยอาศยัความผนัแปรของดเีอน็เอไม
โทคอนเดรยี บรเิวณ HVR-I โดยประชากรทีศ่กึษาสามารถแบ่ง 2 กลุ่มตามภาษาพูดคอื ประชากรทีพู่ด
ภาษาตระกูลออสโตรเอเชยีตคิ (มอญ เขมร ส่วย โส ้ชาวบน) และประชากรทีพู่ดภาษาไท-กะได (แสก 
ญ้อ ผู้ไท กะเลงิ และลาวอสีาน) และตามลกัษณะภูมศิาสตร์คอื ประชากรที่อาศยัอยู่ในแอ่งที่ราบ
สกลนคร (โส ้แสก ญอ้ ผูไ้ท และกะเลงิ) และประชากรทีอ่าศยัอยูใ่นแอ่งโคราช (มอญ เขมร ส่วย ชาวบน 
และลาวอสีาน) 
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วตัถปุระสงค ์

 

1. วเิคราะหโ์ครงสรา้งและความสมัพนัธท์างเชือ้สายฝา่ยแมร่ะหว่างประชากรทีศ่กึษา 

2. ประเมนิว่าปจัจยัทางด้านภาษาพูดหรอืภูมศิาสตร์ส่งผลต่อโครงสร้างและและความสมัพนัธ์

ระหว่างประชากรทีศ่กึษา  

 

วิธีกำรทดลอง 

 

1. กลุ่มตวัอย่ำงและวิธีกำรเกบ็ตวัอย่ำง 

การวจิยัครัง้นี้ไดร้บัการอนุมตัจิากคณะกรรมการจรยิธรรมการวจิยัในมนุษยม์หาวทิยาลยั 

ขอนแก่น (รหสัโครงการ HE552167)  กลุ่มตัวอย่างที่ใช้ศึกษา คอื กลุ่มชาติพนัธุ์ที่อาศัยอยู่ในภาค

ตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย จ านวน 10 กลุ่ม คอื มอญ (MON) เขมร (KHM) ส่วย(SUY) โส ้

(SOA) ชาวบน (BON) แสก (SAK) ญ้อ (YOH) ผูไ้ท (PUT) กะเลงิ (KAL) และลาวอสีาน (LAO) โดย

ประชากรทีศ่กึษาสามารถแบ่ง 2 กลุ่มตามภาษาพูด คอื ประชากรทีพู่ดภาษาตระกูลออสโตรเอเชยีตคิ 

(AA) (มอญ เขมร ส่วย โส้ และชาวบน) และประชากรทีพู่ดภาษาไท-กะได (TK) (แสก ญ้อ ผูไ้ท กะเลงิ 

และลาวอสีาน) และแบ่งตามลกัษณะภมูศิาสตร ์คอื ประชากรทีอ่าศยัอยู่ในแอ่งทีร่าบสกลนคร (SK)  (โส ้

แสก ญ้อ ผูไ้ท และกะเลงิ) และประชากรทีอ่าศยัอยู่ในแอ่งโคราช (KR) (มอญ เขมร ส่วย ชาวบน และ

ลาวอสีาน) (ตารางที ่1 และภาพที ่1) 

 ก่อนท าการเก็บตวัอย่างจะมกีารสมัภาษณ์ประวตัคิรอบครวั เพื่อคดักรองอาสาสมคัรที่ไม่มคีวาม

เกี่ยวขอ้งกนัทางสายเลอืด อย่างน้อย 2 ชัว่รุ่น จากนัน้ท าการเก็บตวัอย่างท าโดยใชแ้ปรงเกบ็เยื่อบุขา้ง

แกม้ (buccal collection brush) (Qiagen, USA) ถูทีเ่นื้อเยือ่บรเิวณกระพุง้แกม้ประมาณ 40 ครัง้  

   

2. กำรสกดัดีเอน็เอและตรวจสอบคณุภำพและปริมำณของดีเอน็เอ  

น าตัวอย่างเยื่อบุข้างแก้มที่ได้มาสกัดดีเอ็นเอด้วยชุดสกัดดีเอ็นเอส าเร็จรูป  Gentra 

Puregene Buccal Cell Kit  ดงันี้ 

2.1 น าตวัอยา่งเซลลเ์ยือ่บุขา้งแก้มซึง่ตดิมากับแปรงเกบ็ตวัอย่าง ใส่ลงในหลอดทดลอง
ขนาด 1.5 มลิลลิติร จากนัน้เตมิสารละลาย (cell lysis solution) เพื่อท าให้เซลลแ์ตก ปรมิาตร 300 
ไมโครลติร  

2.2 เตมิเอนไซม ์proteinase K ปรมิาตร 2 ไมโครลติร เพื่อยอ่ยโปรตนี  
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2.3 บ่มทีอุ่ณหภมู ิ55 องศาเซลเซยีส (ขา้มคนื) 
2.4 น าแปรงเก็บตวัอย่างออกจากหลอดทดลอง เติมเอนไซม์ RNase ปรมิาตร 2 

ไมโครลติรเพื่อยอ่ยอารเ์อน็เอ 
2.5 บ่มหลอดทดลองทีอุ่ณหภูม ิ37 องศาเซลเซยีส 15 นาท ีพลกิหลอดกลบัไปกลบัมา 

25 ครัง้ 
2.6 เตมิสารเพื่อตกตะกอนโปรตนี (protein precipitation) ปรมิาตร 100 ไมโครลติร 
2.7 เขยา่ใหเ้ขา้กนัดว้ยเครือ่ง vortex 20 ครัง้ 
2.8 บ่มหลอดทดลองในน ้าแขง็ 5 นาท ี
2.9 ป ัน่เหวี่ยงด้วยความเรว็ 15,000 รอบ / นาท ี 5 นาท ีในขัน้ตอนนี้ตะกอนที่ได ้

(pellet) จะเป็นโปรตนีและเศษเซลล ์
2.10 เทส่วนใสด้านบน (supernatant) ใส่หลอดทดลองใหม่ จากนัน้เตมิ isopropanol  

พลกิหลอดกลบัไปกลบัมา 50 ครัง้ 
2.11 ป ัน่เหวีย่ง ดว้ยความเรว็ 15,000 รอบ/นาท ี 5 นาท ี
2.12 เทส่วนใสด้านบนทิ้ง จากนัน้เตมิ 70% ethanol ปรมิาตร 300 ไมโครลติร พลกิ

หลอกกลบัไปกลบัมา 20 ครัง้ 
2.13 ป ัน่เหวีย่ง ดว้ยความเรว็ 15,000 รอบ/นาท ี 5 นาท ีและทิง้ไวใ้หแ้หง้ทีอุ่ณหภูมหิอ้ง 

ในขัน้ตอนน้ีตะกอนทีไ่ด ้(pellet) จะเป็นดเีอน็เอ  
2.14 เตมิสารละลายดเีอ็นเอ (DNA hydration) ปรมิาตร 100 ไมโครลติร และเก็บ

สารละลายดเีอน็เอทีอุ่ณหภมู ิ-20 ๐C 
2.15    ตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอที่สกัดได้โดยวัดค่าการดูดกลืนแสง

อลัตราไวโอเลต ที่ความยาวคลื่อน 260 นาโนเมตร และ 280 นาโนเมตร  ด้วยเครื่องสเปคโตรโฟโต
มเิตอรแ์ละวดัการเรอืงแสงของดเีอน็เอทีจ่บัตวักบัเอธเิดยีมโบไมดห์ลงัจากแยกขนาดดเีอน็เอโดยวธิอีเิลก็
โทรโฟรซีสี โดยใชวุ้น้อะกาโรสความเขม้ขน้ รอ้ยละ 1 
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ตำรำงท่ี 1 ขอ้มลูทัว่ไปของประชากรทีศ่กึษาและค่าทางสถติทิีใ่ชว้เิคราะห ์

 
ประชากร เขมร มอญ สว่ย ชาวบน โส ้

อกัษรยอ่ KHM MON SUY BON SOA 

ละตจิดู 14.9 14.69 15.01 15.59 17.37 

ลองตจิูด 103.49 102.06 103.94 101.46 104.3 

ภาษา AA AA AA AA AA 

ภมูศิาสตร ์ KR KR KR KR SN 

ต าแหน่งทีต่ ัง้  สงัขะและชมุพลบุร,ี 
สรุนิทร ์

ปกัธงชยั, 
นครราชสมีา 

ส าโรงทาบ, 
สรุนิทร ์

เทพสถติย,์ 
ชยัภมู ิ

กุสมุาลย,์ 
สกลนคร (อ าเภอ, จงัหวดั) 

จ านวนตวัอยา่ง 68 44 44 42 47 
  ขนาดประชากร  1,266,828 1,000 407,724 6,283 71,532 

แฮโปลไทป์ 37 23 22 12 27 

ชนิด Unique 24 19 12 10 16 

ชนิด Single unique 20 12 11 6 12 

ชนิด Multiple unique 4 7 1 4 4 

ชนิด Non-unique 13 4 10 2 11 

h 0.9583 0.9545 0.9397 0.8583 0.9584 

 0.013 0.0098 0.0143 0.0121 0.0141 

Intra MPD 7.3995 5.5254 8.1057 6.8269 8.0324 

Polymorphic site 54 40 47 23 48 

Tajima's D -1.0596 -1.3277 -0.9632 1.1116 -0.9327 

(p-value) -0.137 -0.071 -0.173 -0.899 -0.185 

Fu’s Fs -17.1136 -8.3834 -3.8913 1.4256 -8.3333 

(p-value) 0 -0.008 -0.113 -0.761 -0.008 

r 0.0204 0.0195 0.0332 0.0572 0.0154 
AA = Austro-Asiatic linguistic family; TT = Tai-Kadai linguistic family; KR= Khorat Basin; SN = Sakon 
Nakorn Basin 
aPopulation size estimated in Northeastern Thailand 
h = haplotype diversity;     = nucleotide diversity;   r = a raggedness index value 
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ตำรำงท่ี 1 (ต่อ) ขอ้มลูทัว่ไปของประชากรทีศ่กึษาและค่าทางสถติทิีใ่ชว้เิคราะห์ 

 
ประชากร ลาวอสีาน ภไูท ญอ้ แสก กะเลงิ 

อกัษรยอ่ LAO PUT YOH SAK KAL 

ละตจิดู 15.62 17.28 17.55 17.45 17.33 

ลองตจิูด 103.5 103.65 104.09 104.74 104.59 

ภาษา TT TT TT TT TT 

ภมูศิาสตร ์ KR SN SN SN SN 

ต าแหน่งทีต่ ัง้  เกษตรวสิยั, 
รอ้ยเอด็ 

วารชิภมู,ิ 
สกลนคร 

นาหวา้, 
สกลนคร 

เมอืง, 
นครพนม 

กุรคุ,ุ  
นครพนม (อ าเภอ, จงัหวดั) 

จ านวนตวัอยา่ง 35 38 41 28 46 
  ขนาดประชากร  11,135,493 457,411 406,738 3,535 68,431 

แฮโปลไทป์ 30 23 20 11 21 

ชนิด Unique 21 14 9 6 11 

ชนิด Single unique 17 10 7 4 9 

ชนิด Multiple unique 4 4 2 2 2 

ชนิด Non-unique 9 9 11 5 10 

h 0.9899 0.9573 0.9402 0.792 0.9063 

 0.0149 0.0153 0.0131 0.0114 0.0115 

Intra MPD 8.4924 8.6956 7.4317 6.4929 6.5266 

Polymorphic site 54 47 39 33 35 

Tajima's D -1.3016 -0.8134 -0.6458 -0.8067 -0.5512 

(p-value) -0.078 -0.227 -0.29 -0.22 -0.317 

Fu’s Fs -19.0744 -5.6044 -3.3709 0.3691 -4.3474 

(p-value) 0 -0.04 -0.119 -0.563 -0.076 

r 0.0095 0.0108 0.0203 0.0694 0.0399 
AA = Austro-Asiatic linguistic family; TT = Tai-Kadai linguistic family; KR= Khorat Basin; SN = Sakon 
Nakorn Basin 
aPopulation size estimated in Northeastern Thailand 

h = haplotype diversity;     = nucleotide diversity;   r = a raggedness index value 

 



7 
 

 
ภำพท่ี 1 แผนทีภ่าคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย และทีต่ ัง้ของประชากรทีศ่กึษา  ตวั

ย่อของประชากรแสดงในตารางที ่1  แสดงประชากรทีพู่ดภาษาตระกูลออสโตรเอเชยีตคิ  แสดง
ประชากรทีพ่ดูภาษาตระกูลไท-กะได 

 
3. กำรเพ่ิมขยำยช้ินส่วนของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียด้วยปฏิกิริยำลูกโซ่พอลีเมอเรส 

(พีซีอำร)์ 
เพิม่ปรมิาณดีเอ็นเอ ไมโทคอนเดรยีบรเิวณ D-loop ด้วยปฏิกิรยิาลูกโซ่พอลเีมอเรส โดยใช้

เอนไซม ์Pfu DNA polymerase (Enzynomics, Daejeon, Korea) โดยใชไ้พรเมอร ์1 คู่ (Schurr et al., 
1999) จ าเพาะกบับรเิวณ D-loop ซึง่มลี าดบัเบสดงันี้ 
 ไพรเมอร ์LHmt: 430 CTG TTA AAA GTG CAT ACC GCC 410  
 ไพรเมอร ์LLmtA: 15704 CAT AGC CAA TCA CTT TAT TG 15723  
โดยมสีารในปฏกิริยิาดงันี้ 

        ปรมิาตร (ไมโครลติร) 
         10 X  nPfu-Forte PCR buffer (รวม  MgCl2)         5.00          
         200 ไมโครโมล dNTP                       5.00 
         5 ไมโครโมล ไพรเมอร ์LHmt                       2.50 
         5 ไมโครโมล ไพรเมอร ์LLmtA                      2.50 
         2.5 U/µl Pfu polymerase             0.50 

50 นาโนกรมั/ไมโครลติร ดเีอน็เอ                  0.50 
  น ้ากลัน่ปราศจากเชือ้             34.00 

 รวม                 50.00 
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ท าปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเีมอเรสในเครื่องควบคุมอุณหภูมอิตัโนมตั ิ(Thermal cycler) โดยใชอุ้ณหภูมต่ิางๆ 
ดงันี้ 
 ช่วงที ่1 (1รอบ) 95 องศาเซลเซยีส  2 นาท ี  
 ช่วงที ่2 (35 รอบ) 95 องศาเซลเซยีส   30 วนิาท ี(denaturation) 
  56 องศาเซลเซยีส  1 นาท ี(annealing) 
  72 องศาเซลเซยีส  1 นาท ี(extension) 
 ช่วงที ่3 (1 รอบ) 72 องศาเซลเซยีส  5 นาท ี 
 จากนัน้ตรวจสอบผลผลติพซีอีาร ์ซึง่มขีนาดประมาณ 1,200 คู่เบส ดว้ยวธิอีเิลก็โทรโฟรซีสี โดยใช้
วุน้อะกาโรสความเขม้ขน้ รอ้ยละ 1 โดยเทยีบขนาดผลผลติพซีอีารก์บัดเีอน็เอมารตฐาน (DNA ladder) 
(Norgen Biotek Corp, Thorold Ontario, Canada) 
 
 4. หำล ำดบัเบส 
 ท าการหาล าดบัเบสของผลผลติพซีอีาร ์โดยใชไ้พรเ์มอรท์ีจ่ าเพาะอกีคู่ ทีม่ลี าดบัเบสดงันี้  
   ไพรเมอร ์Forward 15897 (5') GTATAAACTAATACACCAGTCTTGT-15921(3') 
   ไพรเมอร ์Reverse 100 (5') CAGCGTCTCGCAATGCTATCGCGTG-76(3')  
 การหาล าดบัเบสจะท าการหาล าดบัเบสของดเีอน็เอทัง้สองสาย (สาย H และ สาย L) เพื่อเป็นการ
ยนืยนัชนิดของเบส โดยส่งผลผลติพซีอีารไ์ปหาล าดบัเบสยงัหน่วยบรกิาร Macrogen กรุงโซล ประเทศ
เกาหล ีโดยใช้ชุดน ้ายาส าเรจ็รูป BigDye Terminator Cycle Sequencing Kit v3.1 (Applied 
Biosystems, USA) และเครื่องหาล าดบัเบสอตัโนมตั ิรุ่น ABI3730 (Applied Biosystems)  ล าดบัเบส
บรเิวณ HVRI จ านวน 433 ตวัอย่างของประชากรที่ศกึษาไดถู้กส่งไปเกบ็ไวใ้นฐานขอ้มลู NCBI (The 
National Center for Biotechnology Information) (accession numbers KJ205639-KJ206068).  
 

5. กำรวิเครำะหข้์อมลู 
 5.1 ท าการ assembly และ alignment ล าดบัเบสของดเีอน็เอไมโทคอนเดรยีสาย H และ L ดว้ย
โปรแกรม Seqscape v.2.7 demo (Applied Biosystem) 
 5.2 วเิคราะหล์ าดบัเบสทีม่คีวามหลากหลาย (polymorphic site) ทีต่่างจากล าดบัอ้างองิ (Revised 
Cambride reference sequence) วเิคราะหค์วามหลากหลายของนิวคลโีอไทด ์(nucleotide diversity, 
π) ดว้ยโปรแกรม DNASP v.5 (Librado and Rozas, 2009) 
 5.3 วเิคราะห์ความหลากหลายของแฮโปลไทป์ (haplotype diversity, h) ชนิดของแฮโปลไทป์ ค่า 
mean number of pairwise difference (MPD)  ค่าพารามเิตอร์ของการเพิม่จ านวนประชากร 
(demographic expansion) เช่น raggedness index value (r) (Harpending, 1994) และ neutrality test 
คอื Fu’s Fs (Fu, 1997) และ Tajima’s D (Tajima, 1989)  
 5.4 ค านวณหาระยะห่างทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรแบบ pairwise difference (Fst) และ
ทดสอบความมนีัยส าคญัดว้ยค่า permutations จ านวน 1000 ครัง้ ดว้ยโปรแกรม ARLEQUIN v.3.5 
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และน าเมทรกิซข์องระยะห่างทางพนัธุกรรมมาสรา้งเป็นแผนภูมแิสดงความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมแบบ 
Multidimentional Scaling (MDS) ดว้ยโปรแกรม STATISTICA v.7 (StateSoft Software Ltd.) 
 5.5 ท าการวเิคราะหก์ารจดักลุ่มของประชากรด้วยขอ้มลูล าดบัเบสและพกิดัทางภูมศิาสตรโ์ดยวธิ ี
Spatial analysis of molecular variance (SAMOVA) ดว้ยโปรแกรม SAMOVA v.1.0 (Reference)  
 5.6 วเิคราะหโ์ครงสรา้งทางพนัธุกรรมของประชากร ด้วยวธิ ีAnalysis of Molecular Variance 

(AMOVA) (Excoffier et al., 1992) โดยหาค่าความผนัแปรทางพนัธุกรรมของประชากรทัง้ 3 ระดบั คอื

ระหว่างประชากร ระหว่างกลุ่มย่อยในประชากรเดยีวกนั และภายในกลุ่มย่อย โดยการก าหนดประชากร

ตามภาษาพูดและลกัษณะทางภูมศิาสตร ์แล้วทดสอบ ค่าความแความมนีัยส าคญัทางสถติดิว้ยวธิ ี non 

parametric permutation ดว้ยโปรแกรม ARLEQUIN v.3.5 (Excoffier and Lischer, 2010) (ตารางที ่1)  

5.7 การทดสอบเมนเทล (Mantel test) 

ท าการทดสอบความสัมพนัธ์ระหว่างเมทริกซ์จ านวน 3 คู่ คือระยะห่างทางพนัธุกรรมและ

ระยะห่างทางภูมศิาสตร ์ ระยะห่างทางพนัธุกรรมและระยะห่างทางภาษา  และระยะห่างทางภูมศิาสตร์

และระยะห่างทางภาษา ด้วยวิธีของเมนเทล (Mantel, 1967) ตารางที่ 2 จะแสดงระยะห่างทาง

ภมูศิาสตรแ์ละระยะห่างทางภาษา และตารางที ่3 แสดงระยะห่างทางพนัธุกรรมแบบ (Fst) 

 

ตำรำงท่ี 2 ครึง่ล่างซ้ายแสดงระยะห่างทางภาษา (dLAN) ระหว่างคู่ของประชากร ซึ่งถูกก าหนดด้วย
หมายเลย 4 ถงึ 1 ตามการจดักลุ่มภาษาของ Ethnologue (Lewis, 2009) โดยค่า dLAN 4 จะเป็น
ระยะห่างทางภาษาของตระกูลภาษาทีต่่างกนั (AA and TK); dLAN 3 จะเป็นระยะห่างทางภาษาของ
ตระกูลภาษาเดยีวกนั แต่ต่างกิง่ (branch) เช่น MON และ SUY; dLAN 2 จะเป็นระยะห่างทางภาษา
ของกิง่เดยีวกนั แต่ต่างกิง่ย่อย (sub-branch); dLAN 1 จะเป็นระยะห่างทางภาษาทีอ่ยู่กิง่ย่อยเดยีวกนั  
ครึง่บนขวาแสดงระยะห่างทางภูมศิาสตร์ (great-circle distance) ระหว่างคู่ของประชากรโดยจะใชพ้กิดั
ของละตจิดูและลองตจิดูของทีต่ ัง้หมูบ่า้นของแต่ละประชากร 

 

 

KHM MON SUY BON SOA LAO PUT YOH SAK KAL 

KHM 

 
155.63 50.07 237.46 286.91 79.85 264.69 300.36 312.93 293.54 

MON 3 
 

205.48 118.45 380.8 185.71 333.54 383.36 409.11 397.83 
SUY 2 3 

 
274.47 264.15 82.47 253.75 281.65 283.79 265.91 

BON 3 3 3 
 

361.54 219.26 300.24 354.87 406.89 385.84 
SOA 2 3 1 3 

 
211.57 69.04 29.61 48.38 31.53 

LAO 4 4 4 4 4 
 

184.99 222.63 242.41 221.96 
PUT 4 4 4 4 4 1 

 
54.84 117.38 99.7 

YOH 4 4 4 4 4 1 1 
 

70.31 58.55 
SAK 4 4 4 4 4 2 2 2 

 
21.41 

KAL 4 4 4 4 4 1 1 1 1 
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5.8 การเลอืกโมเดลดว้ย Approximate Bayesian Computation 

สรา้งโมเดลแสดงความสมัพนัธท์างววิฒันาการระหว่างประชากร ดงัภาพที ่2 โดยพจิารณาจาก

ต าแหน่งที่ตัง้ทางภูมศิาสตร์และภาษาพูด โดยประชากรที่เป็นตวัแปรคอืโส้ (SOA) และ ลาวอีสาน 

(LAO)  เนื่องจาก SOA เป็นประชากรทีพู่ดภาษาตระกูลออสโตรเอเชยีตคิ (AA) เพยีงประชากรเดยีวที่

อาศยัอยู่ในแอ่งทีร่าบสกลนคร (SN) และ LAO เป็นประชากรทีพู่ดภาษาตระกูลไท-กะได (TK) เพยีง

ประชากรเดยีวทีอ่าศยัอยูใ่นแอ่งทีร่าบโคราช (KR)   

 โมเดลที่ 1 แสดงความสัมพันธ์ระหว่างประชากรโดยปจัจยัด้านภาษาส่งผลต่อรูปแบบ

ความสมัพนัธ ์ โดยประชากร AA และ TK แยกออกจากกนัเมื่อระยะเวลา Ts1 และหลงัจากนัน้ประชากร 

SOA แยกจากประชากร AA เมือ่ระยะเวลา Ts2 และประชากร LAO แยกจาก TK เมือ่ระยะเวลา Ts3  

โมเดลที่ 2 แสดงความสมัพนัธ์ระหว่างประชากรโดยปจัจยัด้านภูมศิาสตร์ส่งผลต่อรูปแบบ

ความสมัพนัธ ์ โดยประชากรทีอ่าศยัอยูใ่นแอ่ง SN และ KR ออกจากกนัเมื่อระยะเวลา Ts1 และหลงัจาก

นัน้ประชากร SOA แยกจากประชากรทีอ่าศยัอยู่ในแอ่ง SN เมื่อระยะเวลา Ts2 และประชากร LAO ลาว

อสีานแยกจากประชากรทีอ่าศยัอยูใ่นแอ่ง KR เมือ่ระยะเวลา Ts3  

โมเดล 3 จะเพิม่เตมิจากโมเดล 1 โดยหลงัจากทีป่ระชากร SOA แยกจาก AA และ LAO แยก

จาก TK จากนัน้ประชากรทีอ่ยูใ่นแอ่งเดยีวกนัจะมกีารอพยพเขา้และออกระหว่างกนั กล่าวคอื LAO และ 

AA จะมอีตัราการอพยพคงที ่(m1 และ m1_b)  และ SOA และ TK จะมอีตัราการอพยพคงที ่(m2 และ 

m2_b)   

 
ภำพท่ี 2 โมเดลแสดงความสมัพนัธร์ะหว่างประชากร ซึง่ไดร้บัอทิธพิลของภาษา (โมเดล 1) ภมูศิาสตร ์

(โมเดล 2) และ การอพยพ (โมเดล 3)  Ne Ts และ m คอื effective population sizes  ระยะเวลาในการ

แยกระหว่างประชากร และ อตัราการกลายพนัธุ ์ตามล าดบั  อกัษรยอ่ของประชากรแสดงในตารางที ่1  
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ท าการ simulate ขอ้มลูของล าดบัเบสดเีอน็เอไมโทคอนเดรยีและ prior distributions (ตารางที ่

3) โดยอาศยัทฤษฎีของ coalescent เพื่อให้ได้ค่าทางสถิติที่มคี่าใกล้เคยีงกบัค่าสงัเกตุมากที่สุด (ม ี

Euclidean distance น้อยที่สุด)  จากนัน้ค านวณ posterior probabilities ด้วยวธิ ีApproximate 

Bayesian Computation (ABC) (Bertorelle  et al., 2010)   

การศกึษาครัง้นี้จะใช ้ABC จ านวน 2 รปูแบบ คอื acceptance-rejection procedure (AR) and 

weighted multinomial logistic regression (LR) (Pritchard  et al., 1999; Beaumont, 2008)  ในการ

ประเมนิความเสถยีรของค่า posterior probabilities จะท าการ simulate ขอ้มูลหลายครัง้ โดยรปูแบบ 

AR จะ simulate จ านวน 100 200 300 และ 500 ครัง้ ในขณะทีร่ปูแบบ LR จะ simulate จ านวน 25000 

50000 75000 และ 100000 ครัง้  การ simulate ขอ้มลู จะอาศยัโปรแกรม ABC tool box (Wegmann, 

2 0 1 0 )   จ า ก นั ้ น ท า ก า ร เ ขี ย น  R scripts ซึ่ ง ดั ด แ ป ล ง ม า ก จ า ก  SG 

(http://code.google.com/p/popabc/source/browse/#svn%2Ftrunk%2Fscripts) เพื่อค านวณค่า 

posterior probabilities ของแต่ละโมเดล    

จากนัน้ท าการประเมนิความถูกตอ้งในการคดัเลอืกโมเดลดว้ย Type I error โดยจะก าหนดระดบั

ความน่าจะเป็นของการคดัเลอืก (decision probability thresholds) คอื 0.5 0.6 0.7 0.8 และ 0.9 เพื่อ

ประสทิธภิาพของวธิ ีABC ในการคดัเลอืกโมเดล 

 

ตำรำงท่ี 3  Prior distributions ของพารามเิตอรใ์นแต่ละโมเดล  โดย N แสดง effective population 

sizes T แสดงระยะเวลาในการแยกระหว่างประชากร หน่วยเป็นชัว่รุ่น และ m แทนอตัราการกลายพนัธุ ์

หน่วยเป็นต่อเบสต่อชัว่รุน่ 
 

Parameter Distribution Lower limit Upper limit 

N0 logunif 50,000 500,000 
N1 logunif 1,000 100,000 
N2 logunif 1,000 100,000 
N3 logunif 50,000 500,000 
T2 unif 10 20 
T3 unif 10 20 
T1 unif 100 200 

Mutation unif 0.000000878 0.000021 
m1 unif 0.001 0.1 
m2 unif 0.001 0.1 

m1_b unif 0.001 0.1 
m2_b unif 0.001 0.1 

http://code.google.com/p/popabc/source/browse/#svn%2Ftrunk%2Fscripts
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ผลกำรทดลอง 

 

1. ผลผลิตจำกกำรเพ่ิมปริมำณดีเอน็เอ 
จากการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอไมโทคอนเดรยีบรเิวณ D-loop ไดข้นาดผลผลติจากการท าปฏกิริยิา

ลูกโซ่พอลเีมอเรสประมาณ 1,200 คู่เบส เทยีบขนาดกบั 100 bp DNA Ladder (Norgen Biotek Corp, 
Thorold Ontario, Canada) (ภาพที ่3)      

 

 
 

  ภำพท่ี 3  ผลผลติจากการท าปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเีมอเรส  ช่องที ่1-5 และ  คอื ดเีอน็เอขนาด 
1,200 คู่เบส หลงัจากการท าปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเีมอเรส  ช่อง  M  คอื 100 bp DNA Ladder  
 

2. ควำมหลำกหลำยทำงพนัธกุรรม 

เมือ่น าผลผลติจากการท าปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเีมอเรสไปหาล าดบัเบส บรเิวณ HVR-I ทัง้สาย H และ 

L และท าการรวมล าดบัเบสทัง้สองสายแล้ว จะไดล้ าดบัเบสทีม่คีวามยาว 596 คู่เบส (ต าแหน่งที ่16001 

ถงึ 16596) จากตวัอย่างดเีอ็นเอที่ใช้ศกึษาจ านวน 433 ตวัอย่าง พบแฮโปลไทป์ที่แตกต่างกนัทัง้หมด 

173 แฮโปลไทป์ จากต าแหน่งที่เกิดความผนัแปร (polymorphic site) ทัง้หมด 135 ต าแหน่ง 

(ภาคผนวก 1) โดยเป็นแฮโปลไทป์ทีพ่บเพยีงตวัอย่างเดยีว (single unique) จ านวน 108 แฮโปลไทป์ 

และพบแฮโปไทป์ที่พบมากกว่า 1 ตวัอย่าง แต่พบเพยีงประชากรเดยีว (multiple unique) จ านวน 34 

ตัวอย่าง ส่วนที่เหลืออีก 34 แฮโปลไทป์ จะเป็นแฮโปลไทป์ที่พบมากกว่า 1 ประชากร (shared 

haplotypes)  โดยประชากรทีม่ ีshared haplotypes จ านวนมากทีสุ่ด คอื ประชากร SOA-PUT จ านวน 

6 แฮโปลไทป์ ในขณะทีไ่ม่พบแฮโปลไทป์ชนิด shared ระหว่างคู่ของประชากรจ านวน 5 คู่ ดงันี้ MON-
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BON, MON-LAO, MON-PUT, BON-KHM และ BON-SOA (ตารางที ่3) และแฮโปลไทป์ชนิดทีพ่บมาก

ทีสุ่ดคอืแฮโปลไทป์ที ่25 (hap25) และ 68 (hap68) ซึง่พบแฮโปลไทป์ทัง้ 2 จ านวน 20 และ 19 ตวัอย่าง 

(ภาคผนวก 1 และ 2) 

 

ตำรำงท่ี 4 ครึง่ล่างซา้ยแสดงระยะห่างทางพนัธุกรรมระหว่างประชากร แบบ  pairwise Fst  และครึง่ล่าง

ขวาแสดงจ านวนแฮโปลไทป์ทีเ่หมอืนกนัระหว่างประชากร อกัษรยอ่ของประชากรแสดงในตารางที ่1  

 
 KHM MON SUY BON SOA LAO PUT YOH SAK KAL 

KHM 

 

1 5 0 3 3 3 4 0 5 
MON 0.1517 

 

1 0 1 0 0 1 1 1 
SUY 0.0469 0.1061 

 

1 2 3 1 4 1 3 
BON 0.0628 0.1537 0.0403 

 

0 1 1 1 1 1 
SOA 0.1006 0.1103 0.1306 0.1792 

 
4 6 5 1 2 

LAO 0.0264 0.0897 0.0488 0.0686 0.0513 

 
3 2 2 2 

PUT 0.0467 0.0916 0.0744 0.1055 0.0396 0.0260 
 

3 1 1 
YOH 0.0537 0.0775 0.0461 0.0851 0.0401 0.0233 0.0326 

 
2 5 

SAK 0.2280 0.2979 0.2827 0.3316 0.0632 0.1720 0.1581 0.1781 

 
2 

KAL 0.0516 0.2007 0.1230 0.1624 0.0406 0.0503 0.0519 0.0539 0.1184 

 ตวัหนาแสดงระดบันัยส าคญัทางสถติ ิที ่P< 0.01 

 

เมือ่ค านวณความหลากหลายของแฮโปลไทป์ (h) ซึง่มคี่าสูงสุดในประชากร LAO (0.9899) และ 

ต ่าสุดในประชารกร SAK (0.7920) ความหลากหลายของนิวคลโีอไทด ์(π) มคี่าสูงสุดในประชากร PUT 

(0.0153)  และต ่าสุดในประชากร MON  (0.0098)  ดงัแสดงในตารางที ่1 ค่าความหลากหลายทัง้ 2 อยู่

ในช่วงเดยีวกบั ประชากรอื่นในประเทศไทยทีเ่คยมกีารศกึษามาก่อนหน้านี้  (Fucharoen et al., 2001; 

Besaggio et al., 2007; Lertrit et al., 2008; Kutanan et al., 2011a; Kutanan et al., 2011b)  

จากการค านวณค่า intra-MPD ของประชากร จะมคี่าต ่าสุด ในประชากร MON (5.5254) และ
สงูสุดในประชากร PUT (8.6956) (ตารางที ่3) ซึง่แสดงถงึการมคีวามเหมอืนกนัทางพนัธุกรรม (genetic 
homogeneity) หรอืการเกดิ recent divergence ในตวัอย่างประชากรชาวมอญ ในขณะที่ตวัอย่างใน
ประชากรชาวภูไทมีความผนัแปรทางพันธุกรรม (genetic heterogeneity) มากที่สุด จากนัน้เมื่อ
พิจารณาค่า inter-MPD ซึ่ง อยู่ในช่วงระหว่าง 7.2024 ถึง 10.2660 ช่วงดงักล่าวมีค่าสูง เมื่อ
เปรยีบเทยีบกบัผลการรายงานจากงานวจิยัก่อนหน้านี้ (Bodner et al., 2011) ซึ่งแสดงถงึการมี
โครงสรา้งทางพนัธุกรรมทีแ่ตกต่างกนัระหว่างประชากร  
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ตำรำงท่ี  5  ค่า intra-MPD (เสน้ทแยงมุม กรอบสเีหลอืง) ค่า corrected MPD (ครึง่ล่างซา้ย) และ ค่า 

inter-MPD (ครึง่บนขวา).   

 

 

KHM MON SUY BON SOA LAO PUT YOH SAK KAL 

KHM 7.1242 7.4937 7.9806 7.4471 8.4136 8.0042 8.2767 7.6869 8.8677 7.2024 
MON 1.1689 5.5254 7.6245 7.2944 7.6267 7.6734 7.8098 7.0183 8.5008 7.5420 
SUY 0.3656 0.8089 8.1057 7.7808 9.2810 8.7221 9.0730 8.1452 10.2660 8.3389 
BON 0.4715 1.1182 0.3145 6.8270 9.0613 8.2143 8.6686 7.7921 9.9841 7.9695 
SOA 0.8353 0.8478 1.2119 1.6316 8.0324 8.7058 8.7055 8.0566 7.7794 7.5883 
LAO 0.1959 0.6645 0.4230 0.5546 0.4434 8.4924 8.8233 8.1484 9.0857 7.8932 
PUT 0.3668 0.6993 0.6723 0.9073 0.3415 0.2293 8.6956 8.3331 9.0682 8.0172 
YOH 0.4089 0.5398 0.3765 0.6628 0.3245 0.1864 0.2695 7.4317 8.4986 7.3743 
SAK 2.0591 2.4917 2.9667 3.3242 0.5167 1.5931 1.4740 1.5364 6.4929 7.3849 
KAL 0.3770 1.5160 1.0228 1.2927 0.3089 0.3837 0.4061 0.3952 0.8751 6.5266 

 

3. ค่ำพำรำมิเตอรข์องกำรเพ่ิมจ ำนวนประชำกร 

การกระจายของจ านวนเบสทีแ่ตกต่างกนั (mismatch distribution)  เป็นการวเิคราะหห์าการ

เพิม่จ านวนของประชากรอย่างรวดเรว็ในอดตี (rapid population expansion) โดยแสดงจากกราฟการ

กระจายของจ านวนเบสที่แตกต่างกนัระหว่างแฮโปลไทป์แต่ละคู่ในประชากรนัน้  ถ้ากราฟจะเป็นรูป

ระฆงัคว ่า มจีุดสูงสุดเพยีงจุดเดยีว (unimodal, smooth bell shape) และการมคี่า raggedness index 

น้อยกว่าหรอืเท่ากบั 0.03 รวมทัง้การมคี่า neutrality ตดิลบ  จะหมายถงึการมจี านวนประชากรเพิม่ขึน้

อย่างรวดเรว็ในประชากรนัน้  แต่ถ้าลกัษณะของกราฟมกีารกระจายตวัแบบไม่สม ่าเสมอ (multimodal, 

ragged) มจีุดสูงสุดมากกว่า 1 จุด มคี่า raggedness index มากกว่า 0.03 และค่า neutrality เป็นบวก 

จะบ่งบอกถงึการมจี านวนประชากรทีค่งทีม่าเป็นระยะเวลายาวนาน  

ภาพที ่4 แสดงกราฟการกระจายของจ านวนเบสทีแ่ตกต่างกนั ซึง่เป็นกราฟจะเป็นรปูระฆงัคว ่า 
มจีุดสูงสุดเพยีงจุดเดยีว  ของประชากรชาว KHM MON SOA PUT และ LAO และค่า raggedness 
index ของประชากรทัง้ 3 มคี่าน้อยกว่า 0.03  

Neutrality test เป็นการวเิคราะห์การคงที่และเพิม่ขยายของขนาดประชากร โดยมกีารตัง้
สมมุตฐิาน (null hypothesis) ทีว่่าประชากรมขีนาดคงที ่(constant effective population size) ผลจาก
การวเิคราะห ์neutrality test ดว้ยค่า Fu’s Fs และ Tajima’ D พบว่าค่า Fu’s Fs ในประชากร KHM 
MON SOA LAO และ PUT มคี่าตดิลบอย่างมากและมนีัยส าคญัทางสถติ ิ(P < 0.05) (ตารางที ่1) จาก
การค านวน neutrality test พบว่าปฏเิสธ null hypothesis แมว้่าค่า Tajima’ D จะไม่มนีัยส าคญัทางสถติ ิ
(ดอูกัษรยอ่ของประชากรในตารางที ่1) 
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ภำพท่ี 4 กราฟการกระจายของจ านวนเบสที่แตกต่างกนัในแต่ละประชากรภายใต้โมเดล population 

growth-decline 

KHM MON 

BON SUY 

YOH SOA 

SAK PUT 

LAO KAL 
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4. ควำมสมัพนัธ์ระหว่ำงประชำกร 

ตารางที ่3 แสดงระยะห่างทางพนัธุกรรมแบบ pairwise difference (Fst) และความแตกต่างอย่าง

มนีัยส าคญัทางสถติ ิ  จากการเปรยีบเทยีบประชากรจ านวน 45 คู่ พบว่ามจี านวน 36 คู่ (80%) ที่

แตกต่างอย่างมนีัยส าคญัทางสถติ ิ(P < 0.01) ค่า Fst ทีม่คี่าสูงและมนีัยส าคญัทางสถติแิสดงถงึความ

แตกต่างทางพนัธุกรรมระหว่างคู่ของประชากรนัน้ ซึง่พบว่าค่า Fst ระหว่างประชากร MON BON และ 

SAK กบัประชากรอื่นทีเ่หลอืมคี่าสูงและมนีัยส าคญัทางสถติ ิ ในขณะทีค่่า Fst ระหว่างประชากร KHM 

กบัประชากรอื่นที่เหลอืมคี่าสูงและมนีัยส าคญัทางสถิติ ยกเว้นระหว่างประชากร KHM กับ LAO 

นอกจากนัน้ SUY และ BON มคี่า Fst ต ่าและไม่มนีัยส าคญัทางสถติ ิ ซึง่แสดงถงึการมีโครงสรา้งทาง

พนัธุกรรมที่เหมอืนกนัระหว่างประชากร KHM กบั LAO และ SUY กบั BON  เป็นที่น่าสนใจว่า

ประชากรทีอ่าศยัอยู่ในแอ่งทีร่าบสกลนคร (SK) มคี่า Fst ทีแ่ตกต่างกนัอย่างไม่มนีัยส าคญั SOA PUT 

และ YOH ซึ่งแสดงถงึการมโีครงสรา้งทางพนัธุกรรมที่เหมอืนกนั ซึ่งอาจเกดิจากยนีโฟล์วระหว่าง

ประชากรในแอ่งทีร่าบสกลนคร 

รูปแบบของความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากร จากการค านวณค่า Fst และ 
corrected MPD มคีวามสอดคลอ้งกนั (ตารางที ่4) โดยชาว SAK มโีครงสรา้งทางพนัธุกรรมทีแ่ตกต่าง
จากประชากรอื่นมากทีสุ่ด รองลองมาคอื BON MON และ SUY ตามล าดบั   

เมื่อน าเมทริกซ์ของระยะห่างทางพันธุกรรมมาสร้างเป็นแผนภูมิแสดงความสัมพันธ์ทาง
พนัธุกรรมแบบ multidimensional scaling (MDS) แบบ 3 มติ ิเพื่อหาความสมัพนัธท์างเชือ้สายระหว่าง
ประชากร (ภาพที่ 5) พบว่าประชากรที่อาศยัอยู่ในแอ่งที่ราบสกลนครเกือบทัง้หมด ยกเว้นชาว SAK 
(YOH PUT SOA และ KAL) ถูกจดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั ซึง่อยู่ตรงต าแหน่งตรงกลางของแผนภูม ิการที่
ประชากรมตี าแหน่งทีใ่กลก้นัในแผนภมู ิแสดงถงึการมคีวามใกลช้ดิกนัทางพนัธุกรรม  ประชากร SAK ที่
มตี าแหน่งบนแผนภูมหิ่างออกไป ซึ่งแสดงถึงการมโีครงสร้างทางพนัธุกรรมที่แตกต่างไปอย่างมาก 
อย่างไรกต็าม SAK แสดงความใกลช้ดิทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรในแอ่งทีร่าบสกลนครมากกว่า
แอ่งทีร่าบโคราช (KR)  เป็นทีน่่าสนใจว่าแมว้่าประชากร LAO จะอาศยัอยู่ในแอ่งทีร่าบโคราช แต่ชาว 
LAO กลบัถูกจดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกบัประชากรในแอ่งทีร่าบสกลนคร (SN) เมื่อพจิารณาประชากรทีอ่าศยั
อยู่ในแอ่งทีร่าบโคราชพบว่า KHM มพีนัธุกรรมใกลช้ดิกบักบัชาว SUY และ BON ในขณะที ่MON มี
ต าแหน่งทีไ่กลออกไปจากประชากรอื่นในแผนภมู ิซึง่แสดงถงึการมพีนัธุกรรมทีแ่ตกต่างออกไป  

 ผลการวเิคราะหก์ารจดักลุ่มประชากรด้วยวธิ ีSAMOVA (ตารางที่ 5) พบว่าจากการก าหนด
กลุ่มของประชากร ดว้ยการเพิม่จาก 2 กลุ่ม ไปจนถงึ 6 กลุ่ม ประชากรทีแ่ยกออกมาจากประชากรอื่น 
ประชากรแรก คอื SAK (2 กลุ่ม) จากนัน้เป็นประชากร MON (3 กลุ่ม) SUY (4 กลุ่ม) BON (5 กลุ่ม) 
และ KHM (6 กลุ่ม) ซึง่การทีป่ระชากรใดแยกออกมาประชากรแรกจะแสดงการมีความแตกต่างทาง
พนัธุกรรมจากประชากรอื่นอย่างมาก จากนัน้เมื่อเพิม่จ านวนกลุ่มสูงขึ้นประชากรที่แยกออกมาก็จะมี
ความแตกต่างทางพนัธุกรรมรองลงมาตามล าดบั จากการวเิคราะหค์วามผนัแปรทางพนัธุกรรมระหว่าง
กลุ่มประชากร (Fct) พบว่ามคี่าสูงสุดเมื่อมกีารแบ่งกลุ่มประชากรที ่6 กลุ่ม (0.0728, P < 0.01) ซึง่กลุ่ม
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ทัง้ 6 ประกอบดว้ย กลุ่ม 1: SAK   กลุ่ม 2: MON  กลุ่ม 3: SUY  กลุ่ม 4: BON  กลุ่ม 5: KHM   กลุ่ม 6: 
YOH PUT SOA KAL และ LAO 

ซึง่การที่ประชากร SAK MON SUY BON และ KHM แยกอยู่คนละกลุ่มแสดงถงึการมี

พนัธุกรรมทีแ่ตกต่างกนั ในขณะที่ประชากร YOH PUT SOA KAL และ LAO ถูกจดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั 

แสดงถงึการมพีนัธุกรรมทีค่ลา้ยกนั ซึง่ผลของ SAMOVA มคีวามสอดคลอ้งกบั MDS  

 

 

ภำพท่ี 5 แผนภูมแิสดงความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมแบบ multidimensional scaling (MDS) ทีส่รา้งจาก

ระยะห่างทางพนัธุกรรมแบบ pairwise difference (Fst) อกัษรยอ่ของประชากรแสดงในตารางที ่1 
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ตำรำงท่ี 6  การวเิคราะห ์SAMOVA  อกัษรยอ่ของประชากรแสดงในตารางที ่1 

 

จ ำนวน

กลุ่ม 

สมำชิกของประชำกรในแต่ละกลุ่ม Fct 

 

2 

 

SAK 

 

KHM,MON,SUY,BON,SOA,LAO,PUT,YOH,KAL 

 

0.1276 

 

3 

 

SAK 

 

MON 

 

KHMSUY,BON,SOA,LAO,PUT,YOH,KAL 

 

0.0849 

 

4 

 

SAK 

 

MON 

SUY, 

BON  

 

KHM,SOA,LAO,PUT,YOH,KAL 

 

0.0809 

 

5 

 

SAK 

 

MON 

SUY,B

ON 

 

KHM 

 

SOA,LAO,PUT,YOH,KAL 

 

0.0713 

 

6 

 

SAK 

 

MON 

 

SUY 

 

BON 

 

KHM 

 

SOA,LAO,PUT,YOH,KAL 

 

0.0728 

 

7 

 

SAK 

 

MON 

 

SUY 

 

BON 

 

KHM 

SOA, 

KAL 

 

LAO,PUT,YOH 

 

0.0693 

 

8 

 

SAK 

 

MON 

 

SUY 

 

BON 

 

KHM 

 

SOA 

 

KAL 

 

LAO,PUT, 

YOH 

 

0.0702 

 

9 

 

SAK 

 

MON 

 

SUY 

 

BON 

 

KHM 

 

SOA 

 

KAL 

 

YOH 

 

LAO,

PUT 

 

0.0664 

ตวัหนาแสดงระดบันัยส าคญัทางสถติ ิที ่P< 0.01 

Fct = Fixation index among groups 
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5. ควำมสมัพนัธ์ระหว่ำงพนัธกุรรม ภมิูศำสตร ์และภำษำพดู 

เมื่อวเิคราะหโ์ครงสรา้งและความแตกต่างทางพนัธุกรรมดว้ยวธิ ีAMOVA (ตารางที ่6) โดยท า

การแบ่งกลุ่มประชากรตามภาษาพูด (AA และ TK) และลกัษณะทางภูมศิาสตร ์(SN และ KR) เมื่อ

พจิารณาค่าความผนัแปรทางพนัธุกรรมระหว่างกลุ่มประชากร พบว่าความผนัแปรระหว่างกลุ่มประชากร

สอดคลอ้งกบัการแบ่งกลุ่มตามลกัษณะทางภูมศิาสตร ์(Fct = 0.0468, P < 0.01) เมื่อพจิารณาประชากร

ในแต่ละกลุ่มภูมศิาสตรพ์บว่าความผนัแปรระหว่างประชากร (among populations, Fst) ในแอ่งที่ราบ

สกลนคร (Fst = 0.06902, P < 0.01) และแอ่งโคราช (Fst = 0.07900, P < 0.01) มคี่าน้อยกว่าความผนั

แปรระหว่างประชากรรวม (overall Fst, 0.09889, P < 0.01) จากผลดงักล่าวแสดงถงึประชากรทีอ่าศยั

อยู่ในแต่ภูมศิาสตรม์คีวามใกล้ชดิทางพนัธุกรรม โดยประชากรในแอ่งที่ราบสกลนครมคีวามใกลช้ดิกนั

มากกว่าประชากรในแอ่งทีร่าบโคราช 

แต่เมื่อพิจารณากลุ่มประชากรตามภาษาพูด พบว่าความผันแปรระหว่างกลุ่มประชากรไม่

สอดคลอ้งกบัการแบ่งกลุ่มตามภาษาพูด (Fct = 0.00913, P > 0.01) ซึง่ความผนัแปรทางพนัธุกรรมส่วน

ใหญ่ (รอ้ยละ 89.74) เกดิขึน้ภายในกลุ่มประชากร (Fsc = 0.09434, P < 0.01) ในขณะที ่ความผนัแปร

ทางพนัธุกรรมอกีรอ้ยละ 9.35 เกดิขึน้ ระหว่างประชากร (Fst = 0.10260, P < 0.01)  โดยประชากร AA 

มคี่าความผนัแปรทางพนัธุกรรม (Fst = 0.10681, P < 0.01) มากกว่า TK (Fst = 0.07820, P < 0.01) ซึง่

แสดงถงึการมโีครงสร้างทางพนัธุกรรมที่ต่างกนัอย่างมากของประชากรที่พูดภาษาตระกูลมอญเขมร

มากกว่าไท-กะได 

การทดสอบเมนเทลเพื่อวเิคราะห ์correlation test  และ and partial correlation test  ระหว่าง

เมทรกิซ์ของระยะห่างทางพนัธุกรรม (ตารางที่ 3) ระยะห่างทางภาษา และระยะห่างทางภูมศิาสตร ์

(ตารางที่ 2) ผลการศึกษาพบว่า ระยะห่างทางพันธุกรรมสอดคล้องกับระยะห่างทางภูมิศาสตร ์

[correlation test (r = 0.4713, P < 0.01) และ partial correlation test (r = 0.4449, P< 0.01)] แต่พบว่า 

ระยะห่างทางพนัธุกรรมไม่สอดคลอ้งกบัระยะห่างทางภาษา [correlation test (r = 0.1735, P > 0.01) 

และ partial correlation test (r = 0.0008, P > 0.01)] นอกจากนัน้ยงัพบว่า ระยะห่างทางภาษา และ

ระยะห่างทางภูมศิาสตร์ไม่สอดคลอ้งกนั [ (correlation (r = 0.3667, P > 0.01) และ partial correlation 

(r = 0.3281, P > 0.01)] 
 

 

 

 

 



20 
 

ตำรำงท่ี 7  การวเิคราะห ์AMOVA  อกัษรยอ่ของประชากรแสดงในตารางที ่1 

 

   ระดบัความผนัแปร (รอ้ยละ)    

 
จ านวน

กลุ่ม 

จ านวน

ประชากร a  b c Fst Fsc Fct 

ภมิูศำสตร ์         

ทุกประชากร 1 10 90.11 9.89  0.09889   

SN 1 5 93.10 6.90  0.06902   

KR 1 5 92.10 7.90  0.07900   

SN/KR 2 10 88.235 7.081 4.684 0.11765 0.07429 0.04684 

ภำษำ         

ทุกประชากร 1 10 90.11 9.89  0.09889   

TT 1 5 92.18 7.82  0.07820   

MK 1 5 89.32 10.68  0.10681   

TT/MK 2        10 89.74 9.35 0.91 0.10260 0.09434 0.00913 

ตวัหนาแสดงระดบันัยส าคญัทางสถติ ิที ่P< 0.01 

a = ภายในแต่ละประชากร; b = ระหว่างประชากรภายในกลุ่มเดยีวกนั; c = ระหว่าง

กลุ่มของประชากร 

Fst  = Fixation index among populations and groups 

Fsc= Fixation index among populations but within  groups 

Fct = Fixation index among groups 

AA = Austro-Asiatic linguistic family; TT = Tai-Kadai linguistic family; KR= 

Khorat Basin; SN = Sakon Nakorn Basin   
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6. กำรคดัเลือกโมเดล 

ตารางที่ 8 แสดงค่า posterior probability ของแต่ละโมเดลซึ่งแสดงความสัมพันธ์ทาง

ววิฒันาการของประชากรทีศ่กึษา (ภาพที่ 2) โดยโมเดล 2 ซึ่งเป็นโมเดลทีอ่ธบิายถงึความผนัแปรทาง

พนัธุกรรมของประชากรทีศ่กึษาไดร้บัอทิธพิลจากภูมศิาสตร ์มคี่า posterior probability สูงสุด (มากกว่า 

รอ้ยละ 87)  เมื่อค านวณดว้ยวธิ ีAR และ LR ในทุกระดบั threshold  ซึง่แสดงถงึการสนับสนุนโมเดลที ่

2  
 

ตำรำงท่ี 8  ค่า posterior probabilities ในแต่ละโมดล จากการค านวณดว้ยวธิ ีacceptance-rejection 

procedure (AR) และ weighted multinomial logistic regression (LR) 
 

Threshold Model 1 Model 2 Model 3 

AR 
100 0.090 0.910 0.000 
200 0.070 0.910 0.020 
300 0.077 0.907 0.017 
500 0.078 0.904 0.018 

LR 
25000 0.009 0.873 0.118 
50000 0.006 0.870 0.124 
75000 0.005 0.883 0.112 

100,000 0.004 0.906 0.090 
 

ผลการค านวณ type I error เพื่อประเมนิว่าขอ้มลูและวธิกีารทีน่ าคดัเลอืกโมเดลน่าเชื่อถอืได้

หรอืไม่ เนื่องจากโมเดลทัง้ 3 แบบ ค่อนขา้งคล้ายกนัและขอ้มลูพนัธุศาสตรม์เีพยีงดเีอน็เอไมโทคอนเด

รยี ซึง่มกีารถ่ายทอดในรปูแบบแฮโปลไทป์จงึถูกพจิารษเป็นเพยีงเครือ่งหมายทางพนัธุกรรม 1 ต าแหน่ง 

โดยจะค านวณ type I error ทัง้วธิ ีAR และ LR และจะใชร้ะดบัของ probability threshold ตัง้แต่ 0.5 ถงึ 

1 ผลการศกึษา (ตารางที่ 8) จากการท า simulation จ านวน 50,000 ครัง้ พบว่าค่า probability of 

recognize the right model ของวธิ ีLR สูงกง่า AR โดยฉพาะเมื่อเพิม่ระดบัของ  probability threshold 

ใหสู้งขึน้  แต่อย่างไรกต็ามทัง้ 2 วธิ ี(LR และ AR) จะมคี่า probability of recognize the right model 

ระดบัสูง (มากกว่า 0.6) เมื่อค่า decision probability threshold เท่ากบั 0.5 และเมื่อโมเดลทีถู่กต้องไม่

ถูกเลอืก (not assigned) ค่า probability of recognize the right model มคี่าสูงมากโดยเฉพาะเมื่อระดบั 

decision probability threshold มคี่าสงู (0.9) ซึง่แสดงถงึประสทิธภิาพของวธิ ีABC ทีใ่ชว้่าสามารถเลอืก

โมเดลไดถู้กตอ้ง  
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ตำรำงท่ี 8  ผลการค านวณ type I error ส าหรบัโมเดลทางววิฒันาการทีไ่ดจ้ากวธิ ีABC  

AR 

 

LR 

 

probability 

threshold 

probability of recognize the right 

model 
probability 

threshold 

probability of recognize the right 

model 

Model 

1 

(true) 

Model 

2 

Model 

3 

Not 

Assigned 

Model 

1 (true) 

Model 

2 

Model 

3 

Not 

Assigned 

>0.5 0.49 0.1 0.01 0.4 >0.5 0.59 0.12 0.06 0.23 

>0.6 0.4 0.02 0.01 0.57 >0.6 0.54 0.07 0.03 0.36 

>0.7 0.33 0 0 0.67 >0.7 0.45 0.05 0.01 0.49 

>0.8 0.2 0 0 0.8 >0.8 0.35 0.03 0 0.62 

>0.9 0.08 0 0 0.92 >0.9 0.19 0 0 0.81 

 
Model 

1 

Model 

2 

(true) 

Model 

3 

Not 

Assigned  

Model 

1 

Model 

2 

(true) 

Model 

3 

Not 

Assigned 

>0.5 0.08 0.45 0.06 0.41 >0.5 0.07 0.61 0.18 0.14 

>0.6 0.03 0.33 0.01 0.63 >0.6 0.04 0.5 0.07 0.39 

>0.7 0.01 0.26 0 0.73 >0.7 0.01 0.41 0.03 0.55 

>0.8 0 0.11 0 0.89 >0.8 0 0.32 0.02 0.66 

>0.9 0 0.05 0 0.95 >0.9 0 0.17 0 0.83 

 
Model 

1 

Model 

2 

Model 

3 

(true) 

Not 

Assigned  

Model 

1 

Model 

2 

Model 

3 

(true) 

Not 

Assigned 

>0.5 0.02 0.08 0.59 0.31 >0.5 0.04 0.09 0.7 0.17 

>0.6 0 0.05 0.37 0.58 >0.6 0.02 0.06 0.61 0.31 

>0.7 0 0.02 0.16 0.82 >0.7 0 0.02 0.49 0.49 

>0.8 0 0.01 0.04 0.95 >0.8 0 0.01 0.38 0.61 

>0.9 0 0 0 1 >0.9 0 0 0.23 0.77 
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สรปุและวิจำรณ์ผลกำรทดลอง 

 

 จากข้อมูลล าดบัเบสของดเีอ็นเอไมโทคอนเดรยีบรเิวณ HVR1 ของการศึกษาครัง้นี้ท าให้

สามารถศกึษาความผนัแปรทางพนัธุกรรมในระดบัภูมภิาค (micro-geographic level) และปจัจยัทีอ่าจ

ส่งผลต่อความผนัแปรทางพนัธุกรรม ในกลุ่มชาตพินัธุท์ีห่ลากหลายของภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ  โดย

ปจัจยัทางด้านภูมศิาสตร ์และ/หรอื ภาษา ที่อาจส่งผลต่อความผนัแปรทางพนัธุกรรมของประชากรใน

ระดบัภูมภิาค ทวปี และทัว่โลก  ยงัคงเป็นค าถามทีท่า้ทายต่อนัก molecular anthropologist และ นัก

พนัธุศาสตรม์นุษย ์(Helgason  et al., 2004; Relethford, 2004; Jay et al., 2013) ซึง่โจทยป์ญัหา

ดงักล่าวยงัไม่มรีายงานการศกึษาในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ  ผลการวเิคราะห ์Mantel test AMOVA 

SAMOVA และ ABC ซึ่งมคีวามสอดคล้องกนัแสดงว่าปจัจยัดา้นภูมศิาสตรม์อีทิธพิลต่อโครงสรา้งและ

ความสมัพนัธร์ะหว่างประชากรทีศ่กึษาตามโมเดล isolation by distance (IBD) ซึง่กล่าวว่าประชากรที่

อาศยัอยู่ในพืน้ที่เดยีวและลกัษณะภูมศิาสตรท์ี่คล้ายกนัจะมพีนัธุกรรมที่เหมอืนกนัมากกว่าประชากรที่

อาศยัในพื้นที่ไกลออกไป (Wright, 1943; Slatkin, 1993) โดยลกัษณะภูมศิาสตร์ของภาค

ตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย สามารถแบ่งเป็น 2 ส่วน คอื แอ่งที่ราบโคราช (KR) ซึ่งเป็น

บรเิวณทีป่ระชากรทีพ่ดูภาษาตระกูลออสโตรเอเชยีตคิ (AA) อาศยัอยู่เป็นจ านวนมาก  ในขณะทีบ่รเิวณ

แอ่งทีร่าบสกลนคร (SN) จะมกีลุ่มประชากรทีพู่ดภาษาตระกูลไท-กะได (TK) ซึง่อพยพมาจากประเทศ

ลาวและวยีดนาม อาศยัอยูเ่ป็นจ านวนมาก 

 ในแอ่งทีร่าบสกลนคร ประชากรทีศ่กึษาประกอบดว้ย ชาวโส ้(SOA) ภไูท (PUT) ไทแสก (SAK) 

กะเลงิ (KAL) และไทญ้อ (YOH)  ซึง่ SOA เป็นประชากรเดยีวในแอ่งทีร่าบสกลนครทีม่ภีาษาพูดจดัอยู่

ในกลุ่ม AA ในขณะที่ประชากรที่เหลอืพูดภาษา TT  ชาวโสม้ถีิน่ฐานเดมิอยู่ในบรเิวณแขวงค าม่วน 

ประเทศลาว ในปี ค.ศ.1844 ชาวโสบ้างส่วนไดอ้พยพ เขา้สู่ดนิแดนของประเทศไทย อาศยัอยู่ในเขต อ.

กุสุมาลย ์ จากผลการวเิคราะห ์ABC (ภาพที ่2) โมเดลทางววิฒันาการทีเ่สนอ พบว่าชาวโสม้โีครงสรา้ง

ทางพันธุกรรมที่คล้ายกับประชากรอื่นในแอ่งที่ราบสกลนคร ซี่งสาเหตุดังกล่าวอาจเกิดจากการ

ผสมผสานทางพนัธุกกรมระหว่างชาวโส้และประชากรข้างเคียงหลงัจากการอพยพเข้ามาอาศัยใน

ประเทศไทย เมื่อประมาณ 200 ปีทีผ่่านมา นอกจากนัน้การที่ SOA กบั PUT และ SOA กบั YOH มแีฮ

โปลไทป์ที่เหมอืนกนั ถงึ 6 และ 5 แฮโปลไทป์ ตามล าดบั (ตารางที่ 2) จะสนับสนุนโครงสรา้งทาง

พนัธุกรรมทีค่ลา้ยกนัของ SOA และประชากรขา้งเคยีง 

 ในขณะทีป่ระชากรในแอ่งทีร่าบสกลนครส่วนใหญ่มโีครงสรา้งทางพนัธุกรรมทีค่ลา้ยกนั ยกเว้น 

SAK ซึ่งมโีครงสร้างทางพนัธุกรรมที่แตกต่างออกไปอย่างมาก ซึ่งสนับสนุนจากผลการวิเคราะห ์
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pairwise Fst  (ตารางที่ 3) MPD (ตารางที่ 4) และ SAMOVA (ตารางที่ 5) จากหลกัฐานตาม

ประวตัศิาสตร ์ชาวไทแสกอพยพมาจากประเทศเวยีดนาม เขา้สู่ประเทศลาว ในบรเิวณแขวงค าม่วน เมื่อ

ประมาณ 380 ปีทีผ่่านมา จากนัน้ SAK ไดอ้พยพขา้มแม่น ้าโขงเขา้สู่เขตจงัหวดันครพนม ประเทศไทย 

เมื่อประมาณ 200 ปีทีผ่่านมา  โครงสรา้งทางพนัธุกรรมทีแ่ตกต่างของ SAK อาจเกดิเนื่องจากอทิธพิล

ของปรากฏการณ์คอขวด (bottleneck effect) (Davis et al., 2011)  ซึง่เป็นเจเนตกิดรฟิท์ชนิดหนึ่ง โดย

ประชากรนี้อาจมกีารลดจ านวนเพศหญงิลงอย่างฉับพลนัในระหว่างการอพยพ จงึท าให้ประชากรสะสม

ความแตกต่างและความหลากหลายทางพนัธุกรรมลดลง (มคี่าความหลากหลายของแฮโปลไทป์และ 

intra-MPD ต ่าทีสุ่ด) นอกจากนัน้ขอ้ถกเถยีงส าหรบัการจดักลุ่มภาษาของ SAK โดยมนีักภาษาศาสตร์

กลุ่มเก่าเชื่อว่าภาษาพูดของชาว SAK เป็นภาษา AA ตระกูลย่อยมอญ-เขมร ในขณะทีน่ักภาษาศาสตร์

กลุ่มใหม่จดัภาษาแสกใหอ้ยู่ในตระกูล TK ตระกูลย่อยไทเหนือ (Smalley, 1994; Schliesinger, 2000)  

ผลจากการวเิคราะหด์เีอน็เอไมโทคอนเดรยี พบว่า SAK มคีวามสมัพนัธ์ทางเชื้อสายใกลก้บัชาว SOA 

(พูด AA) มากที่สุด จากการศกึษาถึงความสมัพนัธ์ระหว่างภาษาและพนัธุกรรมจ านวนมาก ท าให้

สามารถอนุมานว่าประชากรที่มีภาษาพูดใกล้เคียงกันจะมีโครงสร้างทางพันธุกรรมที่คล้ายกัน 

(Barbujani and Sokal, 1990; Cavalli-Sforza et al., 1992; Barbujani and Pilastro, 1993; Boattini et 

al., 2011)  ดงันัน้จากการศกึษาครัง้นี้พบว่าการจดักลุ่มภาษาของชาวแสกไม่สอดคลอ้งกบัโครงสรา้ง

ทางพนัธุกรรม อย่างไรก็ตามภาพรวมของโครงสรา้งทางพนัธุกรรมของ SAK อาจได้รบัอทิธพิลจาก

ปจัจยัอื่นทีม่อีทิธพิลมากกว่า เช่นภ ูมศิาสตร ์ 

 ในแอ่งที่ราบโคราช ประชากรที่ศกึษามทีัง้หมด 5 ประชากร คอืเขมร (KHM) ชาวบน (BON) 

ส่วย (SUY) มอญ (MON) ซึง่เป็นประชากรทีพ่ดูภาษาตระกูลมอญ-เขมร (AA) และชาวอสีาน (LAO) ซึง่

พูดภาษาตระกูลไท-กะได ชาวลาวอีสานหมายถึงกลุ่มคนที่มเีชื้อชาติลาว แต่มสีญัชาติไทย โดยชาว

อีสานเป็นกลุ่มคนหลกัที่อาศัยอยู่ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ตามหลกัฐานทาง

ประวตัศิาสตร ์ชาวอสีานอพยพมาจากดนิแดนของประเทศลาวในปจัจุบนั ในช่วงระหว่าง ค.ศ.1827 ถงึ 

1870  แมว้่าหมู่บา้นชาวลาวจะตัง้อยู่ในแอ่งทีร่าบโคราช แต่ประชากรดงักล่าวกลบัมคีวามสมัพนัธท์าง

เชือ้สายใกลช้ดิกบัประชากรในแอ่งทีร่าบสกลนคร รปูแบบความสมัพนัธด์งักล่าวอาจเกดิมาจากการมตี้น

ก าเนิดเดยีวกนั และหลงัจากทีอ่พยพเขา้มาสู่ประเทศไทย ชาวอสีานและประชากรไท-กะไดในแอ่งทีร่าบ

สกลนครยงัคงรกัษาพนัธุกรรมไวเ้หมอืนเดมิ การศกึษาครัง้นี้ยงัขาดประชากรชาวลาวอสีานทีอ่ยู่ในแอ่ง

ทีร่าบสกลนคร ดงันัน้การศกึษาพนัธุกรรมของประชากร LAO ในแอ่งทีร่าบสกลนครจะท าใหท้ราบพลวตั

ของประชากรชาว LAO ไดช้ดัเจนขึน้  

เป็นที่น่าสนใจว่า LAO และ KHM มโีครงสรา้งทางพนัธุกรรมที่ไม่แตกต่างกนั แสดงจากค่า 

pairwise Fst  ทีแ่ตกต่างกนัอย่างไม่มนีัยส าคญั (ตารางที ่2) ผลการศกึษาดงักล่าวสอดคลอ้งกบังานวจิยั
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ก่อนหน้านี้ ด้านพนัธุศาสตร์ (Lertrit  et al., 2008) และสงัคมวทิยา (Smalley, 1998; Khanittanan, 

2001; Talbot and Janthed, 2002) แมว้่าผลการศกึษาครัง้นี้จะพบอทิธพิลของภูมศิาสตรท์ี่มต่ีอ

โครงสร้างทางพนัธุกรรมของประชากร แต่ส าหรบัในพื้นที่แอ่งที่ราบโคราช ประชากรที่ศึกษามคีวาม

แตกต่างทางพนัธุกรรมในระดบัหนึ่ง ซึง่อาจอธบิายไดโ้ดยการทีภู่มศิาสตรไ์ดก้ าหนดใหป้ระชากรในแอ่ง

ทีร่าบโคราชมพีนัธุกรรมทีเ่หมอืนกนั แต่เมือ่ระยะเวลาผ่านไปปจัจยัอื่นๆ อาจส่งผลใหป้ระชากรเหล่านัน้

สะสมความแตกต่างของพันธุกรรม เช่น ปจัจัยทางด้านวัฒนธรรม ภาษา และแรงผลักดันทาง

ววิฒันาการเช่น การเกดิเจเนตกิดรฟิท ์การผสมเลอืดชดิ และการผสมผสานทางพนัธุกรรม  

 ตัวอย่างของประชากรที่อาจเกิดการผสมเลือดชิด คือชาวบน (BON) หรือ ฮัญกูร  

นักภาษาศาสตรเ์ชื่อว่าชาวบนเป็นกลุ่มชนดัง้เดมิที่อาศยัอยู่ในพื้นทีแ่ห่งนี้ก่อนที่ชาวเขมรและกลุ่มคนที่

พูดภาษาตระกูลไท-กะไดจะครอบครองดนิแดนแห่งนี้ ชาวบนมถีิน่ทีอ่ยู่อาศยัในประเทศไทยเท่านัน้ ใน

เขต จ.ชยัภูม ิจ.เพชรบูรณ์ และ จ.นครราชสมีา โดยตวัอย่างของประชากรที่ศกึษาเป็นชาวบนจากบา้น

หวังอ้ายโพธิ ์อ.เทพสถิตย์ จ.ชัยภูมิ ซึ่งเป็นหมู่บ้านชาวบนที่ย ังคงมีภาษาและวัฒนธรรมที่เป็น

เอกลกัษณ์ (Premsrirat, 2002; Prasert, 2009)  ผลการศกึษาของพารามเิตอรข์องความหลากหลาย

ทางพนัธุกรรมทีม่คี่าต ่า เช่น h S และ intra-MPD (ตารางที ่1) ซึง่อาจเกดิจากสาเหตุการผสมเลอืดชดิ 

เนื่องจากประเพณีนิยมการแต่งงานภายในกลุ่ม  อย่างไรก็ตาม ในปจัจุบนัชาวบนมกีารผสมผสานกบั

ชาวลาวอสีานมากยิง่ขึน้ ก็อาจท าให้การมีโครงสรา้งทางพนัธุกรรมที่จ าเพาะนี้จางหายไป  การศกึษา

ครัง้นี้จงึเป็นการศกึษาดา้นพนัธุศาสตรค์รัง้แรกทีร่ายงานความหลากหลายทางพนัธุกรรมทีต่ ่าในชาวบน

จากบา้นหวงัอา้ยโพธิ ์ นอกจากนัน้นกัภาษาศาสตรร์ะบุว่าภาษาพูดของชาวบนเป็นภาษาเดยีวกบัภาษา

มอญโบราณ ตัง้แต่สมยัทวาราวด ีดงันัน้ถ้าใชห้ลกัว่าประชากรทีม่ภีาษาพูดใกล้เคยีงกนัจะมโีครงสรา้ง

ทางพนัธุกรรมทีค่ลา้ยกนั กค็าดว่า BON และ MON จะมคีวามสมัพนัธท์างเชือ้สายใกลช้ดิกนั แต่ผล

การศกึษาครัง้นี้กลบัตรงกนัขา้ม กล่าวคอื จะพบว่า BON และ MON มรีะยะห่างทางพนัธุกรรมที่ห่างกนั

จงึสามารถสรุปไดว้่าชาวมอญ จาก จ.นครราชสมีา  และชาวบนจาก จ.ชยัภูมไิม่มคีวามสมัพนัธท์างเชือ้

สายกนั 

ชาวมอญ (MON) เป็นกลุ่มประชากรหนึ่งที่มคีวามเก่าแก่ที่สุดในประวตัิศาสตรข์องภูมภิาค

เอเชยีตะวนัออกเฉียงใต้ ซึ่งต้นก าเนิดของชาวมอญยงัไม่สามารถระบุไดช้ดัเจน เชื่อว่าในสมยัก่อนชาว

มอญอาศัยอยู่ในบริเวณพื้นที่ประเทศจีนตอนใต้ในปจัจุบนั จากนัน้ได้อพยพมาครอบครองดินแดน

ตอนบนของประเทศพม่าในปจัจุบนั ในช่วงต้นของครสิต์ศกัราช  จากนัน้ดว้ยเหตุผลทางการเมอืงไดถู้ก

ขบัไล่ ชาวมอญส่วนหนึ่งอพยพลงมาทางตอนใต้และอาศยัอยู่บรเิวณเมอืงพะโค หรอืหงสาวด ี(Pegu) 

และเมอืงสะเทมิ (Thaton) ของประเทศพม่า และชาวมอญอกีส่วนอพยพมาทางทศิตะวนัออก และ

ครอบครองดนิแดนทางภาคกลางและภาคใต้ของประเทศไทยในปจัจุบนั  อาณาจกัรทวาราวดขีองชาว
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มอญ ถูกสรา้งขึน้ประมาณศตวรรษที ่3 และรุง่เรือ่งจนถงึศตวรรษที ่10 ในบรเิวณตอนกลางของประเทศ

ไทย (Schliesinger, 2000)  อาณาจกัรทวาราวดไีดแ้พร่ขยายไปทัว่ทุกสารทศิ ทัง้ภาคเหนือและภาคใต้

ของประเทศไทยในปจัจุบนั จนกระทัง่ในปี ค.ศ. 1775 ชาวมอญกลุ่มหนึ่งไดอ้พยพมาจากประเทศพม่า 

เขา้มาอาศยัอยูใ่นบรเิวณจ.นครราชสมีา จนกระทัง่ ในปี ค.ศ. 1793  จ.นครราชสมีา มชีาวมอญอาศยัอยู่

ประมาณ 2,500 คน  จากประวตัศิาสตรก์ารอพยพ MON ทีศ่กึษาครัง้นี้มาจากประเทศพม่า ดงันัน้การ

ไม่พบความสมัพนัธท์างเชือ้สายระหว่าง MON และ BON จงึน่าจะมสีาเหตุมาจากชาวมอญในพม่าและ

ชาวมอญในอาณาจกัรทวาราวด ีมพีนัธุกรรมทีแ่ตกต่างกนัมาตัง้แต่อดตี  สิง่ที่น่าสนใจคอืผลการศกึษา

ทางดา้นพนัธุศาสตร์ครัง้นี้ยงัพบว่าชาว MON มคี่า   intra-MPD และจ านวนของแฮโปลไทป์เฉพาะที่

ต ่า (ตารางที่ 1) และยงัแสดงการมกีารเพิม่ขยายขนาดของประชากร (ตารางที ่1 และภาพที ่4) ดงันัน้

ประชากร MON จงึน่าจะเกดิปรากฎการณ์คอขวด (bottleneck) และหลงัจากนัน้มกีารเพิม่ขยายขนาด

ของประชากรอยา่งรวดเรว็ 

ชาวส่วย (SUY) เป็นกลุ่มชาตพินัธุท์ีพู่ดภาษาออสฌตรเอเชยีตคิ กุล่มย่อยอมอญ-เขมรอกีกลุ่ม

หนึ่งในบรเิวณภาคตะวนัออกเฉียงเหนือตอนใต้  ผลการศกึษาพบว่า SUY มคีวามใกลช้ดิทางพนัธุกรรม

กบั KHM และ BON (ตารางที ่3 และ ภาพที ่5) สอดคล้องกบัหลกัฐานทางประวตัศิาสตร์ ภาษา และ

สงัคม ทีร่ะบุความสมัพนัธท์ีใ่กลช้ดิกนัระหว่าง SUY และ KHM  ชาวส่วยหรอืกุย (Kui) หรอื ชาวเขมร

เรยีกว่าขะแมร์-บอเรน็ (แปลว่าเขมรโบราณ) เป็นประชากรดัง้เดมิที่อาศยัอยู่ในพื้นที่ของประเทศไทย 

ลาว และกมัพูชาในปจัจุบนั ก่อนที่ชาวเขมรและไท-กะไดจะครอบครองดนิแดนแห่งนี้   ชาวส่วยทีศ่กึษา

อาศยัอยู่ในจงัหวดัสุรนิทรซ์ึ่งอพยพมาจากประเทศลาวจ านวน 2 ช่วง คอื ระหว่างปี ค.ศ. 1656-1688 

และ การอพยพอกีจ านวนมาก ในปี ค.ศ.1760  ในปจัจบุนัชาวส่วยทีอ่าศยัอยูใ่นภาคตะวนัออกเฉียง 

เหนือของประเทศไทย ไดร้บัเอาภาษาพูดของชาวลาวอสีานและเขมร  โดยชาวส่วยที่สามารถพูดภาษา

ลาวได้ เรยีกว่า ลาวส่วย และส่วยที่สามารถพูดภาษาเขมรได้ เรยีก เขมรส่วย ดงันัน้การที่ชาวส่วยมี

โครงสร้างทางพนัธุกรรมใกล้กับชาวเขมรจึงน่าจะเกิดมาจากการผสมผสานระหว่างกลุ่มชาติพนัธุ ์ 

อย่างไรก็ตามได้มนีักมานุษยวทิยา เสนอถงึความสมัพนัธ์ระหว่างกลุ่มชาตพินัธุ์ส่วยและชาวบน (Sa-

ard, 1984) ซึง่ผลการศกึษาครัง้นี้กส็นบัสนุนสมมตฐิานดงักล่าว 

งานวจิยันี้ท าการศึกษาโครงสร้างและความผนัแปรทางพนัธุกรรมของหลายกลุ่มชาติพนัธุ์ที่

อาศยัอยู่ในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  ผลการวเิคราะห์ทางพนัธุศาสตร์พบว่าปจัจยั

ทางดา้นภมูศิาสตรม์อีทิธพิลต่อความผนัแปรทางพนัธุกรรมของประชากรทีศ่กึษา  โดยประชากรทีอ่าศยั

อยูใ่นแอ่งทีร่าบเดยีวกนัจะมคีวามสมัพนัธท์างเชือ้สายใกลช้ดิกนั โดยเฉพาะประชากรทีอ่าศยัอยู่ในแอ่งที่

ราบสกลนคร อย่างไรก็ตามภายในแอ่งที่ราบเดียวกัน โครงสร้างทางพนัธุกรรมของประชากรได้ถูก
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ก าหนดโดยปจัจยัทางดา้นภาษาและวฒันธรรม รวมทัง้แรงผลกัดนัทางววิฒันาการ เช่น เจเนตกิดรฟิท ์

การผสมเลอืดชดิ และการผสมผสานทางพนัธุกรรม   
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ภำคผนวก 1  
 

ล าดบัเบสของแต่ละแฮโปลไทป์
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  haplotype (Sequence) 

1  

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACCCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCCACC
CACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTATAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAG
GGGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCTA?CCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAATTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTATCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCCCCTCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCCTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCTA?CCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGTCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAA?ACATCACGATG 

6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCCCCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGTCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAAATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGTCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATTAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
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GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACCAGGATACCAACAAACCTACC
CACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAG
GGGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTATCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATCTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTCAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTATCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCCCCTCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCCTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCTCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCCTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTACTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
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AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGATCACCTGCAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACACCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

2
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGCACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTGGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

2
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCATACATCAACTGCAACCCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCCACCCAC
CCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

2
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ATCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCGTCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

2
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAATCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTCAACAGTACATAGTACATAAAACCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCCTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

2
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

2
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

2
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

2
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAATCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
GCCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 
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2
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
AGTCCCTTGGCCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

2
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCCATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

3
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTATCCA
CCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

3
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCCTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

3
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGTCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACGGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

3
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACCCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCCACC
CACCCTTAATAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAG
GAGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

3
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAGCCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAACCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAACCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCTCATGGATGACCCCCCCCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

3
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGGCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

3
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

3 ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
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7 CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT

GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGAATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

3
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCAGGGGGAAGCAAATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTACTTCGTA
CATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

3
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTCAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTATCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

4
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

4
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCATCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

4
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTAACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCATATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCA?ATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAA?AGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

4
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCACCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACTCAC
CCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

4
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCTAC
CCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

4
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

4
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
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TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAAGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGCACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

4
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
TTTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

4
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCCCCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCTAC
CCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

4
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCTAC
CCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

5
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCCATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGCACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTGGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

5
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCAGGGGGAAGCAAATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAGCCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATATCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

5
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

5
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATTAACCTTCAACTACCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCCTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

5
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCCATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGCACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTGGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

5
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTATCCAC
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CCTTAACAGTACATAGTACATAAAACCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

5
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATCTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTAACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCATATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

5
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCAGGGGGAAGCAAATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCCCCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCATCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

5
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTATCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

5
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATTAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTCAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTATCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

6
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTTTTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

6
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

6
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCTA?CCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTATCCAC
CCTTAGCAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

6
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGTAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

6
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACCCCAAAGCCATCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCCACC
CACCCTTAATAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAG
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GAGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

6
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATTAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTTACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

6
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAA-
CCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGCTTACAAGCAAGTACAGTAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCT
CACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCG
TCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGG
GCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAA
ATAAGACATCACGATG 

6
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCATACATCAACTGCAACCCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCCACCCAC
CCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCTTTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCAGGGATGACCCCCCTCAAATGGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCAACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCTTTAAATAAGACATCACGATG 

6
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

6
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCCCCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAA-
CCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGCTTACAAGCAAGTACAGTAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCT
CACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCG
TCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGG
GCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAA
ATAAGACATCACGATG 

7
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCATACATCAACTGCAACCCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCCACCCAC
CCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACACCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCAAACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

7
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGACG 

7
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCCTCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAACCCAAAAAGCCCCCACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

7
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCTCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
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CCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

7
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

7
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCCACCCAC
CCTTAACAGCACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGAG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

7
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTGCCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAGGCCACCCCTTACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

7
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATATCAACAAACCTACCC
ATCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

7
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAGGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGGCCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

7
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

8
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAATCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACCCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCCACCCAC
CCTTAATAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGAG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

8
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCCACCCAC
CCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGAG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

8
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGCACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
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TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

8
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCTCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATATCAACAAACCTACCCAT
CCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

8
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGGCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

8
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCCCCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

8
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCCA?CCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCATTCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCCACCCAC
CCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGAG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

8
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCA?GGGGAAGCA?ATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTAC
ATTACTGCTA?CCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGC
TTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCAC
CCTTAACAGCACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGG
TCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAA
CTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

8
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

8
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCT?ACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

9
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCATATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACCAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCCTAACAGTACATGGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

9
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
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AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

9
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCCATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGCACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCCCACCCACTGGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

9
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

9
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAATTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

9
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCATCCCTCACCCACTAGGATATCAACAAACCTACTC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

9
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCAACCTCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

9
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGCACAGCAATCAACCTTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTATCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAACCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

9
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATCTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGTCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTCCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGGCCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

9
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATCTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAA-
CCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGCTTACAAGCAAGCACAGTAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCT
CACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCG
TCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGG
GCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAA
ATAAGACATCACGATG 

1
0
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG



46 
 

AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
0
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTCACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GATCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
0
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGATCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACACCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAACCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACC
CATCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAG
GGGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
0
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATATCAACAAACCTACCC
CCCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
0
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGCACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCCCACCCACTGGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
0
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGTCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
0
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATCTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTCAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTATCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
0
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATCGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATATCAACAAACCTACCC
CCCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
0
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGATCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACACCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAACCAACCCTCAACTATCACGCATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACC
CACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAG
GGGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
0
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAATCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 
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1
1
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
1
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACTACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTCAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTATCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGA
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
1
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATCTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAACCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAATTCCAAAGCCACCTCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTCCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
1
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATATCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
1
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCGACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTATTC
ACTCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
1
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAATCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
1
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGCACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTGGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
1
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACCCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGCACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTGACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAACCATTCACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
1
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGGCCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1 ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
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1
9 

CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGAATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
2
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCC-
AACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGGTCCC
TTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAACTGT
ATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
2
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCAACCTCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
2
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCTCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGAATACCAACAAACCCACCCA
CCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGA
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
2
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCTCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCCTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
2
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCCATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCTTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
2
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTTTTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACTC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAGGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
2
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACAAAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATTAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGGCATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
2
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTATCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCACACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1 ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
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2
8 

CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
2
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCTCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGCACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAATTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
3
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTCACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
3
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCACCCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAACCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCT
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
3
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCACAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAACCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACC
CACCCTTAACAGTACATGGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCTCTTCTTGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAG
GGGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
3
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCCTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
3
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCTATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCGACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
3
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCACCCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAACAACCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCT
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
3
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTCAACAGTACATAGTACATAAAACCATTTATCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
3

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCACAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
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7 GCTTACAAGCAAGTACAGCAACCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACC

CACCCTTAACAGTACATGGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCTCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAG
GGGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
3
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCTACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
3
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACTCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTCAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCTTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
4
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGCACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
4
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAATACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
4
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCAACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCT
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCATCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
4
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCAACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
4
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCAACCTCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCT
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
4
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAAAAAGACATCACGATG 

1
4
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATCTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCTCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGTAACCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
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ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
4
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAACCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
4
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACCCCAAAGCTACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCCACC
CACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAG
GAGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
4
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGCACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAGGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
5
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATATCAACAAACTTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
5
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATCTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCATACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
5
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGTCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
5
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGCACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAGGT
GAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
5
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATCTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
5
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTAACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
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GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
5
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTT???????????????????????????????????????????????????????????????????????????????????AAACCTACCCACCCTTAACAGTACAT
AGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGGTCCCTTGACCACCA
TCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGAACTGTATCCGACATC
TGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
5
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
5
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
5
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGATCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACACCCCCCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAACCAACCCTCAACTATCACGCATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
6
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCCCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
6
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAATCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTCAACAGTACATAGCACATAAAACCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
AGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACCTAAGAGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
6
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACTCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGTCACCCCTCACCCACTAGGATATCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
6
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAACCCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCGACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
6
4 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGTCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAATTCCCCCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CTCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
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ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
6
5 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCTCCC-
CCCCATGCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAAC
CTACCCCCCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTCACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCA
GATAGGGGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGC
TAAAGTGAACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
6
6 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
6
7 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAACACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAACCCCCCCCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCAACCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTCACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
6
8 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATGAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGAAGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
6
9 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTCAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTATCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
7
0 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCCATGTACTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTATCACACATCAACCGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATATCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAACCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGTCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
7
1 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCTAGCCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAACCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCTCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
7
2 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCAT
GCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAACTAGCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCC
ACCCTTAACAGTACATAGCACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGCCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGG
GGTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTG
AACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 

1
7
3 

ATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTA
CATTACTGCCAGTCACCATGAATATTGTACAGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATG
CTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCATCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCA
CCCTTAACAGCACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGG
GTCCCTTGACCACCATCCTCCGTGAAATCAATATCCCGCACAAGAGTGCTACTCTCCTCGCTCCGGGCCCATAACACTTGGGGGTAGCTAAAGTGA
ACTGTATCCGACATCTGGTTCCTACTTCAGGGCCATAAAGCCTAAATAGCCCACACGTTCCCCTTAAATAAGACATCACGATG 
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ภำคผนวก 2 

จ านวนของแฮโปลไทป์ทีพ่บในแต่ละประชากร 
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KHM MON SUY BON SOA LAO PUT YOH SAK KAL Total 

Sample size 68 44 44 42 47 35 38 41 27 46 433 
Haplotype1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype2 5 0 0 0 3 0 6 1 0 3 18 
Haplotype3 1 0 7 0 0 0 0 0 0 0 8 
Haplotype4 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype5 10 0 2 0 0 0 0 0 0 0 12 
Haplotype6 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype7 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype8 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 
Haplotype9 3 0 0 0 0 1 0 0 0 0 4 
Haplotype10 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype11 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype12 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 2 
Haplotype13 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype14 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype15 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 2 
Haplotype16 1 0 0 0 8 0 0 0 0 0 9 
Haplotype17 1 0 0 0 1 1 1 1 0 0 5 
Haplotype18 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype19 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype20 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 2 
Haplotype21 1 1 3 0 0 0 0 0 0 0 5 
Haplotype22 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype23 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype24 7 0 0 0 0 0 0 0 0 0 7 
Haplotype25 4 0 0 0 0 0 0 7 0 9 20 
Haplotype26 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype27 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype28 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 
Haplotype29 4 0 1 0 0 0 0 2 0 1 8 
Haplotype30 2 0 2 0 0 1 0 0 0 0 5 
Haplotype31 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype32 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype33 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 
Haplotype34 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype35 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype36 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
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Haplotype37 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype38 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 2 
Haplotype39 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype40 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype41 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 2 
Haplotype42 0 5 0 0 0 0 0 0 0 0 5 
Haplotype43 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 2 
Haplotype44 0 5 0 0 0 0 0 0 0 0 5 
Haplotype45 0 5 0 0 0 0 0 0 1 0 6 
Haplotype46 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 2 
Haplotype47 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype48 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype49 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype50 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype51 0 4 0 0 0 0 0 0 0 0 4 
Haplotype52 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype53 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype54 0 3 0 0 2 0 0 4 0 0 9 
Haplotype55 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype56 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype57 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype58 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 2 
Haplotype59 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype60 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype61 0 0 1 7 0 0 0 1 0 1 10 
Haplotype62 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype63 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype64 0 0 5 0 0 0 0 2 0 0 7 
Haplotype65 0 0 4 0 0 0 0 0 0 0 4 
Haplotype66 0 0 6 0 1 0 1 0 0 0 8 
Haplotype67 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype68 0 0 1 0 3 1 0 3 1 10 19 
Haplotype69 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype70 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype71 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype72 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype73 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype74 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 2 
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Haplotype75 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype76 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype77 0 0 0 7 0 0 0 0 0 0 7 
Haplotype78 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype79 0 0 0 12 0 1 1 0 1 0 15 
Haplotype80 0 0 0 5 0 0 0 0 0 0 5 
Haplotype81 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 2 
Haplotype82 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype83 0 0 0 3 0 0 0 0 0 0 3 
Haplotype84 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype85 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype86 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype87 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 
Haplotype88 0 0 0 0 3 1 0 0 0 0 4 
Haplotype89 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 2 
Haplotype90 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 2 
Haplotype91 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype92 0 0 0 0 3 0 2 0 0 0 5 
Haplotype93 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0 3 
Haplotype94 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype95 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype96 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 2 
Haplotype97 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 2 
Haplotype98 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype99 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype100 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype101 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype102 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype103 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype104 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype105 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 2 
Haplotype106 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype107 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
Haplotype108 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 2 
Haplotype109 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 3 
Haplotype110 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 2 
Haplotype111 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype112 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
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Haplotype113 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 2 
Haplotype114 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype115 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype116 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype117 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype118 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype119 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype120 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype121 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype122 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 2 
Haplotype123 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype124 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype125 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype126 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype127 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype128 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 2 
Haplotype129 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype130 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Haplotype131 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 
Haplotype132 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 
Haplotype133 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0 2 
Haplotype134 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 
Haplotype135 0 0 0 0 0 0 3 0 0 0 3 
Haplotype136 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 
Haplotype137 0 0 0 0 0 0 4 0 0 0 4 
Haplotype138 0 0 0 0 0 0 3 0 0 0 3 
Haplotype139 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 
Haplotype140 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 
Haplotype141 0 0 0 0 0 0 2 2 0 0 4 
Haplotype142 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 
Haplotype143 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 
Haplotype144 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 
Haplotype145 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 
Haplotype146 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 
Haplotype147 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 
Haplotype148 0 0 0 0 0 0 0 4 0 0 4 
Haplotype149 0 0 0 0 0 0 0 1 3 0 4 
Haplotype150 0 0 0 0 0 0 0 5 0 0 5 
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Haplotype151 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 
Haplotype152 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 
Haplotype153 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 
Haplotype154 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 
Haplotype155 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 
Haplotype156 0 0 0 0 0 0 0 0 3 0 3 
Haplotype157 0 0 0 0 0 0 0 0 3 0 3 
Haplotype158 0 0 0 0 0 0 0 0 12 1 13 
Haplotype159 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 
Haplotype160 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 
Haplotype161 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 
Haplotype162 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 
Haplotype163 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 3 
Haplotype164 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 
Haplotype165 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 
Haplotype166 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 
Haplotype167 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 
Haplotype168 0 0 0 0 0 0 0 0 0 5 5 
Haplotype169 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 
Haplotype170 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 
Haplotype171 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 
Haplotype172 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 
Haplotype173 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 
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Abstract 

 Several literatures have shown the influence of geographic and linguistic factors in 

shaping genetic variation patterns, but their relative impact, if any, in the very heterogeneous 

Northeastern region of Thailand has not yet been studied.  This area, called Isan, is 

geographically structured in two wide basins, the Sakon Nakorn Basin and the Korat Basin, 

serving today as home to diverse ethnicities encompassing two different linguistic families, 

i.e., the Austro-Asiatic; Suay (Kui), Mon, Chaobon (Nyahkur), So and Khmer, and the Tai-

Kadai; Saek, Nyaw, Phu Tai, Kaleung and Lao Isan.  In this study, we evaluated the relative 

role of geographic distance and barriers as well as linguistic differences as possible causes 

affecting the maternal genetic distances among Northeastern Thai ethnicities.  A 596-bp 

segment of the hypervariable region I (HVRI) mtDNA was utilized to elucidate the genetic 

structure and biological affinity from 433 individuals.  Different statistical analyses agreed in 

suggesting that most ethnic groups in the Sakon Nakorn Basin are closely related.  Mantel 

test revealed that genetic distances were highly associated to geographic (r = 0.445, P< 0.01) 

but not to linguistic (r = 0.001, P> 0.01) distances.  Three evolutionary models were 

compared by Approximate Bayesian Computation.  The posterior probability of the scenario 

which assumed an initial population divergence possibly related to reduced gene flow among 

basins was equal or higher than 0.87.  All analyses exhibited concordant results supporting 

that geography was the most relevant factor in determining the maternal genetic structure of 

Northeastern Thai populations. 
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Introduction 

Northeastern Thailand or Isan is geographically located on the Khorat Plateau.  

Nearly exactly as wide as one third of Thailand, with almost the same population size, Isan 

shares borders with Laos to the north and the east and with Cambodia to the southeast.  The 

Phu Phan Mountain Range straddles its northeastern interior, separating it into two wide 

basins, the Khorat Basin in the southwest and the Sakon Nakhon Basin in the northeast 

(Figure 1).  Numerous archaeological excavations, e.g. in Ban Chiang sites, indicate that Isan 

was primarily inhabited by prehistoric people.  The Chaobon and the Suay, who speak 

languages classified in the Austro-Asiatic family, sub-family Mon-Khmer, are regarded as 

the original inhabitants in this region before any prosperous civilizations.1  During the 

historical period multiple evidence show that, prior to Angkor influence, the Isan region was 

dominated by two competing kingdoms: Dvaravati, a Mon-Buddhist culture from central 

Thailand, and Chenla, a Khmer-Hindu culture from Cambodia.  During the early 9th century 

A.D., the Angkorian Khmer state was established.  Isan was then integrated into the state as 

reflected by several remarkable archaeological records, particularly abundant in the Khorat 

Basin.1-2  In the 14th century A.D., the Khmer civilization declined and was unable to resist to 

the Tai-Kadai speaking people who established the Kingdom of Lan Xang centered in Luang 

Prabang, in the present-day Laos.  Between the late 18th and the early 19th century, during the 

war within the Lao kingdom, the dissidents began taking refuge into the area of Isan; this 

represents the first documented evidence of migration from Lao to Isan region.  Again in 

1827 A.D., an enormous number of Lao people were forcibly migrated to Isan3, thus 

increasing the dominance of Lao culture in the Isan region but, at the same time, weakening 

the populations of modern-day Laos.4  At that time, besides the Lao people, other ethnic 

groups from Laos and Vietnam migrated to the area of Northeastern Thailand, including 

several Tai-Kadai speaking groups, e.g., Phu Tai, Saek, Nyaw and Kaleung as well as the So, 
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one of the Mon-Khmer speaking populations.  Most of them lived in villages along the 

Mekong River and its tributaries in the Sakon Nakhon Basin.  In 1893 A.D., the Isan region 

became part of the Kingdom of Siam (Thailand) as a result of the Franco-Siamese War.1, 3 

Isan’s long history as well as variety of ethnicities (approximately eighteen groups 

populated in two distinct geographic locations) make this region an excellent area to elucidate 

genetic variation and its tentative influencing factors such as geography, language, and 

culture.  A general and simplifying assumption when studying linguistic variation among 

populations is that a common language frequently signifies a common origin and a related 

language indicates a common origin further back in time.5  Such linguistic relationships 

should be reflected by genetic variation and might be correlated with geographic distances 

according to a model of Isolation by Distance (IBD hereafter).  Under IBD, current patterns 

of genetic variation would basically result from the interaction between genetic drift (i.e. 

random fluctuation of allele frequencies in time) and dispersal of individuals between 

populations, neglecting all gene flow processes other than those in which movements of 

individuals from their birthplaces are local and random.6-8  The correspondence between 

geographic, genetic and linguistic distances would hence be explained by this simple model, 

except in those cases in which complicating dynamics would affect the expected relationship 

between geographical distances and genetic and linguistic diversity.  These complicating 

dynamics can be represented by processes of linguistic assimilation during migrations or by 

the presence of migration resistance factors i.e. geographical barriers to gene flow.  In some 

cases, even language differences themselves can somehow act as a barrier to free gene flow, 

enhancing the genetic differentiation.9-12  In Thailand, where both geographic and ethno-

linguistic diversities exist, our previous researches showed the influence of both linguistics 

and geography on genetic diversity of peoples residing exclusively in the North of 
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Thailand.13-15  However, it is still not clear how, and to what extent, these two factors are 

related with the genetic variation of Northeastern Thai populations 

Maternal inherited mitochondrial DNA (mtDNA) has been proven to be a powerful 

genetic marker to infer population history in regional and continental frameworks16-18, 

however, until now, only four studies on genetic variation of five Northeastern Thai 

populations (i.e., Phutai, Chaobon, Thai Khon Kaen, Thai Khorat, Thai Isan) have been 

published.19-21   

In the present study, we analyzed new mtDNA data of ten Isan ethnicities speaking 

languages belonging to two major families, namely the Tai-Kadai (Saek, Nyaw, Phu Tai, 

Kaleung, and Lao Isan) and the Austro-Asiatic (So, Suay, Mon, Chaobon and Khmer), and 

inhabiting two geographically separated wide basins, namely the Sakon Nakhon Basin (Saek, 

Nyaw, Phu Tai, Kaleung and So) and the Khorat Basin (Lao Isan, Suay, Mon, Chaobon and 

Khmer) to evaluate the relative role of geographic distance and barriers and linguistic 

differences as possible causes affecting the maternal genetic distances among Northeastern 

Thai ethnicities. 

 

Materials and methods 

Samples and DNA extraction 

We studied 433 maternally unrelated individuals (for at least three generations) from 

ten ethnic groups, namely Khmer (KHM), Mon (MON), Suay (SUY), Chaobon (BON), So 

(SOA), Lao Isan (LAO), Phu Tai (PUT), Nyaw (YOH), Saek (SAK) and Kaleung (KAL), of 

the Northeast of Thailand.  The studied populations were linguistically classified into 2 

groups, Austro-Asiatic (AA) and Tai-Kadai (TK), and geographically separated into two 

groups, Sakon Nakhon (SN) Basin and Khorat (KR) Basin (Table 1 and Figure 1).  General 

information about the studied populations are listed in Table 1.  Prior to sample collection, 
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information on linguistic, cultural aspects, village and individual history was obtained by 

interview and the informed consent was signed.  Buccal swabs were collected from each 

subject by using a brush embedded in Gentra Puregene Buccal Cell Kit (Qiagen, Hilden, 

Germany).  Genomic DNA was extracted from the collected buccal cells using Gentra 

Puregene Buccal Cell Kits according to the manufacturer's protocols.  The use of human 

subjects for this study was approved by Ethics Committee for Human Research of Khon 

Kaen University, Thailand. 

Inserted Figure 1 here 

Inserted Table 1 here 

mtDNAamplification and sequencing 

The mtDNA control region (np15704-430) of the ten ethnic groups was amplified 

using published primer pairs (LLmt-A, 15704-CATAGCCAATCACTTTATTG-15723; 

LHmt-E, 430-CTGTTAAAAGTGCATACCGCC-410).22  PCR reactions were performed by 

using nPfu-Forte DNA polymerase (Enzynomics, Daejeon, Korea). Each PCR reaction mix 

had a final volume of 50 μl consisting of 5 μl of 10X nPfu-Forte buffer, 5 μl of 200 μM 

dNTP mixture, 2.5 μl of each 5 µM PCR primer, 0.5 μl of 2.5U/µl Pfu polymerase, 0.5 μl of 

50 ng genomic DNA and 34 μl of distilled water.  PCR reactions were performed under the 

following conditions: 2 min at 95oC for an activation step, followed by 35 cycles of 30 

second denaturation at 95oC, 1 min primer annealing at 56oC and 1 min extension at 72oC, 

and 5 min at 72oC for a final extension step.  After visualization on a 1% agarose gel with a 

100 bp DNA ladder (Norgen Biotek Corp, Thorold Ontario, Canada), amplicons 

(approximately 1,200 bp) were sent for purification and sequencing of hypervariable region I 

(HVRI) (np 15897-100) with a published set of primers19 (SeqLmt-A, 15897-

GTATAAACTAATACACCAGTCTTGT-15921; SeqHmt-E, 100-

CAGCGTCTCGCAATGCTATCGCGTG-76) at Macrogen Inc., Seoul, Korea.  The 
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sequencing results were edited, assembled and aligned with the revised Cambridge Reference 

Sequence23 using SeqScape software v2.7 (Applied Biosystem, Foster City, CA).  The HVRI 

sequences of all samples were submitted to GenBank (accession numbers KJ205639-

KJ206068). 

Statistical analyses 

Genetic variation within population and demographic parameters 

We identified the polymorphic sites of the mtDNA sequences of 596 nucleotides (np 

16001-16569) using DnaSP v.5 software.24  Parameters of genetic diversity within 

populations, i.e. mean pairwise differences (MPD) or intra-MPD, number of segregating sites 

(S), nucleotide diversity (π), number of observed haplotypes, and the haplotype diversity (h)25 

were calculated by Arlequin v.3.5.26  The demographic expansion parameters, i.e., a 

raggedness index value (r)27as well as neutrality estimators such as Fu’s Fs28 and Tajima’s 

D29, were computed by employing the same software. The number of shared haplotypes was 

determined for each of the 45 possible population pairs by a simple gene-count method.   

To compare the genetic variation among populations, we calculated the mean pairwise 

differences among populations (inter-MPD) and a measure of genetic distance between pairs 

of populations based on pairwise difference (Fst, significance tested by permutation).  To 

characterize population affinity, we plotted in two dimensions the so calculated genetic 

distance matrix by means of a multidimensional scaling (MDS) using the available Statistica 

v.10 demo (StatSoft Ltd.).  Spatial analysis of molecular variance (SAMOVA) in SAMOVA 

v.1.0 program was used to infer the most supported genetic structure of the sample, defining 

groups of populations that are geographically and genetically very similar.30 

Genetic variance at three hierarchical subdivisions (within individuals of population, 

among populations within a group, and among groups of populations), was assessed by the 

analysis of molecular variance (AMOVA) procedure31 as implemented in Arlequin v. 3.5. In 



8 
 

this analysis, studied populations were grouped by both geography and language (See Table 

1)  

Mantel test 

The correlations and partial correlations between distance matrices of genetics-

geography, genetics-language, and geography-language were performed by the Mantel test.32 

Table 2 shows the matrices of geographic and linguistic distance we used for the Mantel test, 

whereas genetic distance (Fst) matrix is shown in Table 3.  Geographic distances in Km 

between the approximate locations of each population were computed as great-circle 

distances calculated from their latitudinal and longitudinal coordinates. Linguistic distances 

between pairs of populations were defined as simple dissimilarity indices on the basis of the 

hierarchical classification of languages reported in Ethnologue.33  Populations speaking 

languages belonging to different subfamilies, i.e., AA and TK, were assigned dLAN of 4 

while different branches within subfamilies were assigned dLAN of 3.  Different sub-

branches within branch were assigned dLAN of 2 and then dLAN of similar sub-branches 

was 1.  

Inserted Table 2 here 

Approximate Bayesian Computation 

To deeply investigate the evolutionary relationship among populations, an 

Approximate Bayesian Computation (ABC) procedure was applied.34  An ABC approach, 

which combines the analysis of large genetic data sets and realistic models, can be briefly 

summarized as follows: millions of genetic datasets with the same features as the observed 

one, i.e., number of individuals, type of genetic markers, length of sequences, are generated 

according to the coalescent theory for each demographic model, taking into account the 

associated prior distributions.  The pattern of genetic variation in the observed and simulated 

data, summarized by a certain number of statistics, is then compared by Euclidean distance.  
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The coalescent-based simulations were performed by combinations of parameters for a 

specific demographic model.  Those coalescent-based simulations which generated summary 

statistics closest to the observed ones, as shown by smallest Euclidean distances, were then 

considered for calculating the posterior probabilities of each model using two different 

approaches, acceptance-rejection procedure (AR) and weighted multinomial logistic 

regression (LR).35-36  Under the AR, the posterior probability of a model is obtained by 

considering only a certain number of “best” simulations, and then simply counting the 

proportion of these retained simulations that have been generated by each model under 

investigation. This method can be considered reliable only when applied to a few simulations 

showing an excellent fit with the observed data, i.e. few hundreds.36  Under LR procedure, a 

logistic regression is fitted where the model is the categorical dependent variable in the ABC 

simulations and the summary statistics are the predictive variables.  The regression is local 

around the vector of observed summary statistics, and the probability of each model is finally 

evaluated at the point corresponding to the observed vector of summary statistics.  The β 

coefficients of the regression model are estimated by maximum likelihood and the standard 

errors of the estimates might be taken as a measure of the accuracy of the method.  To 

evaluate the stability of the models’ posterior probabilities, we considered different 

thresholds by considering different number of retained simulations for both the model 

selection procedures (100, 200, 300, 500 best simulations for AR and 25000, 50000, 75000, 

100000 best simulations for LR).  To generate the simulated datasets we used the software 

package ABCtoolbox37, running 500,000 simulations for each model.  To calculate the 

models’ posterior probabilities we used R scripts from 

http://code.google.com/p/popabc/source/browse/#svn%2Ftrunk%2Fscripts, modified by SG.  

To summarize the genetic information contained in the data we calculated the following 
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statistics within and between populations: the number of haplotypes (h), the number of 

private polymorphic sites (S), Tajima's D, intra- and inter-MPD, and pairwise Fst. 

. 

Testing the best-fit demographic models and type I error 

Based on geographic locations and linguistic affiliations of the studied populations, 

SOA and LAO were variable populations whose languages differ from their geographically 

grouped neighbors.  Therefore, three demographic models were proposed to describe 

different aspects of the evolutionary relationships among studied populations, in which 

geography or language was fitted to describe mtDNA data (Figure 2).  In Model 1, the 

separation of the lineages follows the linguistic affiliation, with a first split (Ts1) involving 

the AA and the TK groups, and a subsequent separation by geographic location at Ts2 (AA 

and SOA), and Ts3 (TK and LAO).  In Model 2, the “driving force” of the genetic variation 

is represented by geography.  A first separation (Ts1) is started between populations from KR 

Basin and from SN Basin.  Within each geographical group, the LAO and SOA, who speak 

different languages from their neighbors, were subsequently separated at Ts2 and Ts3, 

respectively.  Model 3 extends Model 1, in which after Ts2 and Ts3, geographically closer 

populations (LAO-AA; SOA-TK) start to exchange migrants at a certain rate [m1 (m1_b) and 

m2 (m2_b)].  The effective population sizes were assumed to be constant in time; the prior 

distributions were all uniform (log-uniform for the effective population sizes), and, where 

possible, based on historical records (see supplementary Table 1). 

We estimated the probability that the true null hypothesis would be rejected by 

evaluating the type I error.  The proportion of cases in which 1,000 pseudo-observed datasets, 

generated under each model, is not correctly identified by the ABC analysis (both AR and LR 

procedures, 100 and 50000 retained simulations in turn).  The power of the model choice 
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procedure has been evaluated using a wide range of decision probability thresholds to 

identify the support for a specific model, i.e. 0.5, 0.6, 0.7, 0.8, 0.9. 

Inserted Figure 2 here 

Results  

Genetic diversity and demographic expansion 

A total of 173 distinct mtDNA haplotypes were observed in 433 individuals.  Among 

the observed haplotypes, 142 types were unique within populations, whereas the other 31 

types were shared between two or more populations.  Out of the 142 unique haplotypes, 34 

were shared by two or more individuals within one group (multiple unique), whereas the 

remaining 108 haplotypes belonged to each individual (single unique).  The highest number 

of shared haplotypes (6 haplotypes) was found between SOA-PUT, but none were shared 

among five pairs of populations: MON-BON, MON-LAO, MON-PUT, BON-KHM, and 

BON-SOA. 

Genetic diversity within population and population expansion results are reported in 

Table 1.  Haplotype diversity (h) varied from 0.9899 (LAO) to 0.7920 (SAK) which was in 

the same range as previous published populations in Thailand13-15,19-21, albeit rather a low h 

value was found in SAK, indicating possible drift effect.  The lowest nucleotide diversity (π) 

was observed in MON (0.0098), while PUT had the highest value (0.0153).The intra-MPD 

ranged from 5.5254 (MON) to 8.6956 (PUT), reflecting genetic homogeneity or recent 

diverged mtDNA within the MON and genetic heterogeneity in the PUT. 

The highly significant negative values of the Fu’s Fs (P< 0.05) were predictions of 

demographic expansion in KHM, MON, SOA, LAO, and PUT.  The lower raggedness index 

(less than 0.03) as well as the unimodal mismatch distribution graph for these populations 

(data not shown) also provide congruent evidence for population growth and expansion.38 

Genetic relationships 
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Among 45 pairwise Fst comparisons, 36 (80%) were statistically significant (P< 0.01) 

(Table 3).  The MON, BON, and SAK showed significant Fst values for all comparisons, 

indicated high genetic differentiation.  The KHM had genetically differentiated from almost 

all other populations, except the LAO.  It is interesting that SUY and BON has genetic 

similarity.  Most Fst comparisons between populations in SN Basin were not statistically 

significant, particularly among the SOA, PUT, and YOH, reflecting genetic homogeneity.  

The corrected MPD among populations showed a similar pattern to Fst result (see 

supplementary Table 2), which indicate that the SAK were most differentiated while the next 

most respectively differentiated populations were the BON, MON and SUY. 

Inserted Table 3 here 

To visualize the genetic relationship among populations, we plotted a pairwise Fst 

matrix through MDS analysis and performed SAMOVA analysis.  In the MDS as shown in 

Figure 3, most populations residing in the SN basin (YOH, PUT, SOA and KAL) were 

clustered in the center of the plot with the exception of the SAK which appear to be the most 

genetically differentiated population, even if still genetically more closely related to 

neighbors in the SN Basin than to populations from the KR basin.  Surprisingly, although the 

LAO resided in the KR Basin, they clustered together with other SN dwelling populations.  

For the ethnicities located in the KR basin, the KHM were quite genetically proximate to the 

SUY and BON, while the MON was considerably distanced from other studied populations 

indicating their genetic distinction.  In SAMOVA analysis, when number of group was 

increasing from 2-groups until 6-groups category, the SAK, MON, SUY, BON, and KHM 

respectively were partitioned from the other populations (Table 4).  The maximal percent of 

variation with significant value was observed at 6-groups category (7.287%, P< 0.01): SAK, 

MON, SUY, BON, KHM, YOH-PUT-SOA-KAL-LAO.  Interestingly, population grouping 

by SAMOVA was concordant to MDS plot.  
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Inserted Figure 3 here 

Inserted Table 4 here 

Correlation among genetics, geography and language 

The AMOVA was used to infer the proportion of total genetic variation accounted by 

groups.  Groupings were defined on the basis of geographic and linguistic classification 

(Table 5).  When populations were grouped according to geography, the results revealed that 

it can be used to describe the genetic structure of studied populations, since the amount of 

observed variation among groups was 4.68% with statistical difference (Fct= 0.0468, P< 

0.01), whereas the proprtion of variance among population within groups explain 7.429 % 

(Fsc= 0.07429, P< 0.01) and within populations explain 11.765% (Fst= 0.11765, P< 0.01).  

The average Fst of populations in the SN basin (Fst= 0.06902, P< 0.01) and in the KR basin 

(Fst= 0.07900, P< 0.01) were much lower than the overall Fst (0.09889, P< 0.01).  It seems 

evident that there is a certain level of genetic homogeneity among populations within each 

geographic region, with an higher homogeneity in populations from the SN basin than in 

populations from the KR basin. 

Based on linguistic classification, the proportion of genetic variation among groups 

was considerably low (0.913 %) with no statistical significance (Fct= 0.00913, P> 0.01), 

reflecting no relationship between genetic distance and linguistic affiliation.  Most of the 

genetic variance (89.74%) was found within populations (Fsc= 0.09434, P< 0.01), while 

variance among populations within the linguistic groups was 9.35% (Fst= 0.10260, P< 0.01). 

We observed a slight higher value of average Fst of AA (Fst= 0.10681, P< 0.01) respect to Tai 

speaking group (Fst= 0.07820, P< 0.01), possibly indicating more genetic heterogeneity 

among Austro-Asiatic than among Tai-Kadai groups.  A notable amount of genetic variance 

was found among geographic groups, which is higher than variance among linguistic groups. 
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Mantel testing showed that genetic distances strongly correlated to geographic 

distances by means of correlation test (r = 0.4713, P< 0.01) and partial correlation test (r = 

0.4449, P< 0.01), whereas, we detected no correlation and partial correlation between genetic 

and linguistic distances (r = 0.1735, P> 0.01 and r = 0.0008, P> 0.01, respectively).  Among 

geographic and linguistic matrices, no correlation (r = 0.3667, P> 0.01) and partial 

correlation (r = 0.3281, P> 0.01) was observed. 

Inserted Table 5 here 

Model Selection 

Table 6 shows the posterior probabilities of the three considered evolutionary 

scenarios.  Model 2, in which the geography has a major role in shaping the genetic variation, 

received the strongest support.  The posterior probability of Model 2 was never lower than 

87%, considering both AR and LR and remained stable over different number of retained 

simulations.  To assess the reliability of the probabilities estimated, we also evaluated the 

models’ posterior probabilities within two times the range of the standard error associated to 

the β coefficients of the regression model (in both directions).  The support remained in favor 

of Model 2. 

Inserted Table 6 here 

To evaluate whether there is enough power in the data for these models to be 

discriminated, we calculated a type I error, i.e., the incorrect rejection of a true null 

hypothesis.  This analysis has fundamentally verified the reliability of the estimated 

probabilities because the compared models were quite similar to each other, and only a single 

genetic locus was analyzed.  The type I error analysis considered both AR and LR as criterion 

of model selection, and several probability thresholds to identify the support for a specific 

model (Table 7).  The results of the logistic regression (50,000 best simulations) were in 

general better than those obtained with the acceptance-rejection, especially for higher 
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probability thresholds.  The models appeared to be well recognized even when the decision 

probability threshold was 0.5, since the probability of recognize the right model was never 

lower than 0.6.  Moreover, when the right model was not selected as the “true” one, the 

alternative models almost never reached a probability high enough to be supported by the 

ABC model selection procedure.  This was particularly true when the decision probability 

threshold was very high (0.9), i.e., similar to the value we obtained from the real data for 

Model 2.  All together these results can be considered highly significant, and the model that 

has been selected here (Model 2) can be confidently regarded as the best one. 

Inserted Table 7 here 

Discussion 

MtDNA sequences data analyzed in the current study provide us a better understand 

about the level of genetic variation in a micro-geographic scale and about past population 

dynamics in several ethnicities of the Isan region or Northeastern Thailand.  Whether 

geography or language most influenced genetic variation of populations within regional, 

continental, and worldwide scales have been long-standing questions for molecular 

anthropologists and human geneticists.39-43  To date, there has been no report aimed to answer 

the above question for populations residing in the Northeast of Thailand, addressed here for 

the first time.  Results obtained from Mantel test, AMOVA, SAMOVA, and ABC procedures 

indicate that geography plays an important role to determine Northeastern Thai genetic 

structure, according to IBD model.  Under IBD, current patterns of genetic variation would 

simply result from the interaction between genetic drift and dispersal of individuals between 

populations, thus resulting in a decrease of genetic similarities between populations when 

geographic distance increases 44-45.  Based on linguistic and archaeological data, each of the 

two different geographic regions in Isan was occupied by linguistically distinct groups of 
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people.  The native AA populations were mainly resided in KR basin46, while the TK people 

who migrated from Laos and Vietnam were centered in the SN Basin.3 

Living in close geographical proximity, the SOA and their neighbors (PUT, SAK, 

KAL, and YOH), have languages of unrelated ancestry.  Our genetic findings reveal the 

parallelism between genetic variation and geographic factors.  The SOA’s historical 

homeland is in the forested covered hills of Khammuan Province in Laos.  Some of the tribe 

members migrated to Thai soil, in the area of Kusumal District, in 1844 A.D.1  Based on 

ABC procedure (Figure2), the three demographic scenarios might be suggested to explain the 

degree of genetic resemblance between SOA and other SN populations, possibly linked to a 

recent common origin.  The SOA and other neighbors within SN Basin might have shared 

genetic similarity from the time they resided in their historical homeland in Laos and 

Vietnam.  At that time, they might have come into contact and after the migratory time with 

spatial and temporal different settlement in Thailand, their genetic homogeneity continued.  

The two greatest numbers of shared haplotypes between SOA-PUT and SOA-YOH, 

respectively, could be additionally explained by the same genetic source between the SOA 

and their neighbors.  

In accordance with pairwise Fst, MPD and SAMOVA, the peculiar genetic divergence 

of the SAK made this population particularly interesting.  Historically, the SAK originated in 

Vietnam and then with the influence of the Kinh (the vast majority of Vietnamese) they 

moved westward to Laos around 380 years ago.  The majority of SAK are centered in 

Khammuan Province of Laos and they migrated across the Mekong river into Nakorn Panom 

Province of Thailand about 200 years ago.1  The greatest differentiation as seen in the SAK is 

likely a consequence of genetic drift associated with female immigrants during the settlement 

period.  The limited genetic diversity, as reflected by the lowest haplotype diversity and 

second lowest intra-MPD (Table 1), were regarded as reliable indicators of a genetic 
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bottleneck.47  The debates on the origin of the SAK have arisen in linguistic classification.  At 

first, the language of the SAK was classified as belonging to the AA family in the Mon-

Khmer sub-family, but later most linguists classified the SAK language to the TK family in 

the Northern Tai branch, spoken mainly by the Tai in Gwangsi Province of China.1,48  The 

SAK exhibited closest genetic relationship to the SOA.  It might be indicated that the SAK 

are genetically more closely related to AA than to TK groups.  Thus, based on several articles 

reporting the strong association between linguistic and genetic classifications49-52, to our 

knowledge, the present-day SAK language classification is not in agreement with genetic 

affinity.  However, it should be cautioned that the genetic ancestry of the SAK might be 

blurred by strong influences of the geographic factor.  

Almost all AA groups, KHM, BON, SUY, and MON, as well as the only TK village 

of the LAO, were dispersedly situated in the KR basin.  LAO or Lao Isan refers to peoples 

who are ethnically Lao but are Thai citizens.4  They comprise the majority of inhabitants and 

are widely distributed in all provinces of Northeastern Thailand.  Most of Lao Isan people 

were forcibly migrated from their historical homeland in the present-day Laos during 1827-

1870 A.D.3  Although the LAO village in this study was located within the area of KR Basin, 

close genetic affinity between the LAO and populations in the SN Basin was detected.  

Through previous massive migration, the LAO in the SN and KR Basins might have still 

preserved genetic similarity, thus, close genetic relationship might have resulted in low levels 

of differentiation between LAO populations in the SN and KR Basins.  Future study with 

more broadly samples of LAO from the SN Basin will be helpful to evaluate this assumption.  

Interestingly, non-significant pairwise Fst between LAO and KHM could be plausibly 

explained by extensive gene flow, concordant with an earlier genetic study20, and socio-

linguistic research.53-55  Although current study’s results support that geography explains 

genetic variation and relationship among populations, we somehow detect significant genetic 
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differentiations among populations within the KR Basin.  It might be suggested that 

geographic proximity determined the genetic homogeneity among AA populations in the 

past, but later on the factors of cultural and linguistic differences as well as evolutionary 

factors, like drift effect, inbreeding, and genetic exchange, overcame the influence of spatial 

isolation, as reflected in KHM, BON, SUY, and MON. 

A certain degree of inbreeding is evident particularly in the Chaobon (BON), 

alternately called Nyahkur.  Chaobon inhabited the area that is now Thailand preceding the 

coming of the Khmer and the Tai groups.  They now lived in Thailand only in Chaiyabhum, 

Petchaboon, and Nakorn Rachasima provinces.  The bulk of these people live in Chaiyabhum 

Province, scattered among different deep jungle and mountainous villages.1,56-57  The most 

original Chaobon tribe in Wang Ai Pho village in Chaiyabhum Province, who still preserved 

their language and culture, was sampled in this study.  Loss of genetic diversity, as indicated 

by low values of h, S and intra-MPD, might reflect consanguineous marriage due to cultural 

isolation.  This study has documented the sequential genetic effects from preserved cultural 

practice within this population before they may be possibly erased by the opportunity for 

admixture with Lao Isan people.  Based on linguistic research, Chaobon are believed to be 

the remaining descendants of the ancient Mon from the historic Dvaravati period.  Contrary 

to our expectation, the present results do not support the genetic bond between the extant 

BON and MON.   

The Mon are one of the oldest settlers in Southeast Asia. Their origin is uncertain.  It 

is known that they once lived in Southwest China, and moved down to upper Myanmar early 

in the Christian era.  They were politically driven southward to settle in Pegu and Thaton, in 

Myanmar and eastward to the present-day Central and Southern Thailand, respectively.  The 

great Mon Dvaravati Kingdom with an advanced civilization was founded between the 3rd 

and 10th century A.D. in the area of Central Thailand1.  The prosperous Mon Kingdom 
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expanded to present-day Southern, Northern and Northeastern Thailand.  In 1775 A.D., the 

first group of studied Mon migrated from Myanmar to settle down in Nakorn Rachasima, 

further increasing in population size to approximately 2,500 around 1793 A.D.  The studied 

MON who historically migrated from Myanmar was indeed different from Dvaravati Mon in 

Central Thailand, therefore a genetic link between BON and MON was not apparent.  

Another important finding emerged from the results of genetic diversity and demographic 

expansion parameters which exhibit the lowestπ , intra-MPD, and number of multiple unique 

haplotypes.  These, as well as positive signals of population growth in the MON (Table 2),  

provide congruent evidence for a recent bottleneck followed by an expansion in the 

population, which have not yet been recognized in socio-linguistic and historic literatures. 

Worthy of attention is the genetic ancestry of the Suay (SUY).  MDS result reveals 

the close genetic relatedness between SUY and KHM, while pairwise Fst indicates non-

significant genetic difference between SUY and BON.  These results seem to be congruent 

with previous historic research documenting connections between SUY and KHM in 

language, history, society, and ancestry.  The Suay or Kui, called Kamen-boran (meaning 

ancient Khmer) by Khmer people, are the original inhabitants of part of Thailand, Laos, and 

Cambodia, predating the invasion of the Khmer and the Tai group.  Nowadays Suay in 

Thailand have been adopted a Thai-Lao language referred to as Lao-Suay or a Khmer 

language referred to as Khmer-Suay.1  The current studied Suay from Surin Province 

migrated at first from Southern Laos during 1656-1688 A.D. and then sporadically moved 

until around 1760 A.D. when the mass migration period occurred.58  However, it has been 

proposed by some scholars14 that SUY share ancestry with BON, now strengthened by our 

investigation.  

 To summarize, this study highlighted some main aspects of maternal genetic structure 

of various populations in Northeastern Thailand.  Genetic findings obtained through this 
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study made it possible to infer the influence of geographic factors in shaping patterns of 

genetic variations and affinity among linguistically diverse populations.  Genetic divergence 

between populations was primarily influenced by geography.  Then, within the same 

geographic location different driving forces, including language and culture as well as 

evolutionary driven factors, like genetic drift from founder effect, inbreeding, and admixture 

are considered to be the plausible additional factors.  Our results remain open to future 

investigations with further mtDNA sequences from other populations and genetic data from 

different genetic markers to gain more insight into genetic history of Northeastern Thai 

people. 
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Titles and legends to figures 

Fig. 1 Map of Khorat Plateau showing the locations of studied populations in different 

geographic areas of Northeastern Thailand. Population codes are given in Table 2. Filled 

circles: Austro-Asiatic linguistic family; Empty symbols: Tai-Kadai linguistic family. 

 

Fig. 2.  Schematic presentation of the three models described by language (Model 1), 

geography (Model 2), and recent migration (Model 3).  Ne, Ts and m are the effective 

population sizes, separation times and the migration rates, respectively.  Population codes are 

given in Table 2. 

 

Fig. 3.  Three dimentional scaling plot (3D-MDS) constructed based on pairwise Fst.  

Population codes are given in Table 1.  Stress value for MDS = 0.0339. 

 









Table 1. General information of studied populations and summary statistics 
 

 

Populations Khmer Mon Suay Chaobon So Lao Isan Phutai Nyaw Saek Kaleung

Code KHM MON SUY BON SOA LAO PUT YOH SAK KAL 

Latitude 14.90 14.69 15.01 15.59 17.37 15.62 17.28 17.55 17.45 17.33 

Longtitude 103.49 102.06 103.94 101.46 104.30 103.50 103.65 104.09 104.74 104.59 

Language AA AA AA AA AA TT TT TT TT TT 

Geography KR KR KR KR SN KR SN SN SN SN 

Location (District, 
Province) 

Sangkla, and 
Chumpolburi, 

Surin 

Pakthongchai, 
Nakorn 

Rachasrima 
Sam Rong 
Tap, Surin 

Thepsatit, 
Chaiyabhum 

Kusuman, 
Sakon 
Nakorn 

Kaset 
Wisai, 
Roiet 

Waritchabhum, 
Sakon Nakorn 

Nawa, 
Sakon 
Nakorn 

Mueang, 
Nakorn 
Panom 

Kuruku, 
Nakorn 
Panom 

Sample size 68 44 44 42 47 35 38 41 28 46 
aPopulation size  1,266,828 1,000 407,724 6,283 71,532 11,135,493 457,411 406,738 3,535 68,431 

Haplotype 37 23 22 12 27 30 23 20 11 21 

Unique 24 19 12 10 16 21 14 9 6 11 

Single unique 20 12 11 6 12 17 10 7 4 9 

Multiple unique 4 7 1 4 4 4 4 2 2 2 

Non-unique 13 4 10 2 11 9 9 11 5 10 

h 0.9583 0.9545 0.9397 0.8583 0.9584 0.9899 0.9573 0.9402 0.7920 0.9063 

π 0.0130 0.0098 0.0143 0.0121 0.0141 0.0149 0.0153 0.0131 0.0114 0.0115

Intra MPD 7.3995 5.5254 8.1057 6.8269 8.0324 8.4924 8.6956 7.4317 6.4929 6.5266 

Polymorphic site 54 40 47 23 48 54 47 39 33 35 

Tajima's D 
(p-value) 

-1.0596 
(0.1370) 

-1.3277 
(0.0710) 

-0.9632 
(0.1730) 

1.1116 
(0.8990) 

-0.9327 
(0.1850) 

-1.3016 
(0.0780) 

-0.8134 
(0.2270) 

-0.6458 
(0.2900) 

-0.8067 
(0.2200) 

-0.5512 
(0.3170) 

Fu’s Fs 
(p-value) 

-17.1136 
(0.0000) 

-8.3834 
(0.0080) 

-3.8913 
(0.1130) 

1.4256 
(0.7610) 

-8.3333 
(0.0080) 

-19.0744 
(0.0000) 

-5.6044 
(0.0400) 

-3.3709 
(0.1190) 

0.3691 
(0.5630) 

-4.3474 
(0.0760) 

r 0.0204 0.0195 0.0332 0.0572 0.0154 0.0095 0.0108 0.0203 0.0694 0.0399 
AA = Austro-Asiatic linguistic family; TT = Tai-Kadai linguistic family; KR= Khorat Basin; SN = Sakon Nakorn Basin 
aPopulation size estimated in Northeastern Thailand 
h = haplotype diversity;   π  = nucleotide diversity;   r = a raggedness index value 



Table 2. Linguistic distance matrix (below diagonal) and geographic distance matrix (above 

diagonal) using the Mantel test.  See the population abbreviation key in Table 1. 

 
 

KHM MON SUY BON SOA LAO PUT YOH SAK KAL

KHM 155.63 50.07 237.46 286.91 79.85 264.69 300.36 312.93 293.54

MON 3 205.48 118.45 380.8 185.71 333.54 383.36 409.11 397.83

SUY 2 3 274.47 264.15 82.47 253.75 281.65 283.79 265.91

BON 3 3 3 361.54 219.26 300.24 354.87 406.89 385.84

SOA 2 3 1 3 211.57 69.04 29.61 48.38 31.53

LAO 4 4 4 4 4 184.99 222.63 242.41 221.96

PUT 4 4 4 4 4 1 54.84 117.38 99.7

YOH 4 4 4 4 4 1 1 70.31 58.55

SAK 4 4 4 4 4 2 2 2 21.41

KAL 4 4 4 4 4 1 1 1 1 

 



Table 3.  Genetic distance based on pairwise Fst (below diagonal) and shared haplotype in 

each pairwise comparison (above diagonal).  Population codes are given in Table 1. 

KHM MON SUY BON SOA LAO PUT YOH SAK KAL

KHM 1 5 0 3 3 3 4 0 5

MON 0.1517 1 0 1 0 0 1 1 1

SUY 0.0469 0.1061 1 2 3 1 4 1 3

BON 0.0628 0.1537 0.0403 0 1 1 1 1 1

SOA 0.1006 0.1103 0.1306 0.1792 4 6 5 1 2

LAO 0.0264 0.0897 0.0488 0.0686 0.0513 3 2 2 2

PUT 0.0467 0.0916 0.0744 0.1055 0.0396 0.0260 3 1 1

YOH 0.0537 0.0775 0.0461 0.0851 0.0401 0.0233 0.0326 2 5

SAK 0.2280 0.2979 0.2827 0.3316 0.0632 0.1720 0.1581 0.1781 2

KAL 0.0516 0.2007 0.1230 0.1624 0.0406 0.0503 0.0519 0.0539 0.1184 

Bold letters indicate statistical significance at P< 0.01 

 



Table 4.  SAMOVA analysis.  Population codes are given in Table 1. 

 

Group 

categor

y 

Group of population Fct 

 

2 

 

SAK 

 

KHM,MON,SUY,BON,SOA,LAO,PUT,YOH,KAL 

 

0.1276 

 

3 

 

SAK 

 

MON 

 

KHMSUY,BON,SOA,LAO,PUT,YOH,KAL 

 

0.0849 

 

4 

 

SAK 

 

MON 

SUY, 

BON  

 

KHM,SOA,LAO,PUT,YOH,KAL 

 

0.0809 

 

5 

 

SAK 

 

MON 

SUY,

BON 

 

KHM 

 

SOA,LAO,PUT,YOH,KAL 

 

0.0713 

 

6 

 

SAK 

 

MON 

 

SUY 

 

BON 

 

KHM 

 

SOA,LAO,PUT,YOH,KAL 

 

0.0728 

 

7 

 

SAK 

 

MON 

 

SUY 

 

BON 

 

KHM 

SOA, 

KAL 

 

LAO,PUT,YOH 

 

0.0693 

 

8 

 

SAK 

 

MON 

 

SUY 

 

BON 

 

KHM 

 

SOA 

 

KAL 

 

LAO,PUT, 

YOH 

 

0.0702 

 

9 

 

SAK 

 

MON 

 

SUY 

 

BON 

 

KHM 

 

SOA 

 

KAL 

 

YOH 

 

LAO

,PUT 

 

0.0664 

Bold letters indicate statistical significance at P< 0.01 

Fct = Fixation index among groups 

 



Table 5.  AMOVA analysis  

 

   % of variance    

 
No. of 
groups 

No. of 
populations 

Within  
populations

Among 
populations 

Within 
groups

Among 
groups Fst Fsc Fct

Geography         

         

All samples 1 10 90.11 9.89  0.09889   

SN 1 5 93.10 6.90  0.06902   

KR 1 5 92.10 7.90  0.07900   

SN/KR 2 10 88.235 7.081 4.684 0.11765 0.07429 0.04684

Language         

         

All samples 1 10 90.11 9.89  0.09889   

TT 1 5 92.18 7.82  0.07820   

MK 1 5 89.32 10.68  0.10681   

TT/MK 2        10 89.74 9.35 0.91 0.10260 0.09434 0.00913

Bold letters indicate statistical significance at P< 0.01  

Fst  = Fixation index among populations and groups 

Fsc= Fixation index among populations but within  groups 

Fct = Fixation index among groups 

AA = Austro-Asiatic linguistic family; TT = Tai-Kadai linguistic family; KR= 

Khorat Basin; SN = Sakon Nakorn Basin   

 



Table 6.  Posterior probabilities of three population models computing by acceptance-

rejection procedure (AR) and weighted multinomial logistic regression (LR) approaches. 

 

Threshold Model 1 Model 2 Model 3 

AR 

100 0.090 0.910 0.000 

200 0.070 0.910 0.020 

300 0.077 0.907 0.017 

500 0.078 0.904 0.018 

LR 

25000 0.009 0.873 0.118 

50000 0.006 0.870 0.124 

75000 0.005 0.883 0.112 

100,000 0.004 0.906 0.090 

 



Table 7.  Type one error results for three best model emerging from an ABC analysis. 

 

AR 

 

LR 

 

probability 

threshold 

probability of recognize the right model 
probability 

threshold 

probability of recognize the right model 

Model 1 

(true) Model 2 Model 3 

Not 

Assigned 

Model 1 

(true) Model 2 Model 3 

Not 

Assigned 

>0.5 0.49 0.1 0.01 0.4 >0.5 0.59 0.12 0.06 0.23 

>0.6 0.4 0.02 0.01 0.57 >0.6 0.54 0.07 0.03 0.36 

>0.7 0.33 0 0 0.67 >0.7 0.45 0.05 0.01 0.49 

>0.8 0.2 0 0 0.8 >0.8 0.35 0.03 0 0.62 

>0.9 0.08 0 0 0.92 >0.9 0.19 0 0 0.81 

 Model 1 

Model 2 

(true) Model 3 

Not 

Assigned  Model 1 

Model 2 

(true) Model 3 

Not 

Assigned 

>0.5 0.08 0.45 0.06 0.41 >0.5 0.07 0.61 0.18 0.14 

>0.6 0.03 0.33 0.01 0.63 >0.6 0.04 0.5 0.07 0.39 

>0.7 0.01 0.26 0 0.73 >0.7 0.01 0.41 0.03 0.55 

>0.8 0 0.11 0 0.89 >0.8 0 0.32 0.02 0.66 

>0.9 0 0.05 0 0.95 >0.9 0 0.17 0 0.83 

 Model 1 Model 2 

Model 3 

(true) 

Not 

Assigned  Model 1 Model 2 

Model 3 

(true) 

Not 

Assigned 

>0.5 0.02 0.08 0.59 0.31 >0.5 0.04 0.09 0.7 0.17 

>0.6 0 0.05 0.37 0.58 >0.6 0.02 0.06 0.61 0.31 

>0.7 0 0.02 0.16 0.82 >0.7 0 0.02 0.49 0.49 

>0.8 0 0.01 0.04 0.95 >0.8 0 0.01 0.38 0.61 

>0.9 0 0 0 1 >0.9 0 0 0.23 0.77 
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