
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10066
T T AGAAAACC T T AAAA - - - T T T T A T A T A T T A TGGCAA T TGC T TGAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T TGTGAA T AAAAGACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGT ACGAA T CAA T A T A T A T A TGA T A T ACAA T AA T T T AGACAGAAAC T T T AA T AA T AAC T T T AGACAAA T AAA T T T T A T ACA TGCGT AACAAACGAG
CCCGAAAACCCAAAAA - - - - - - - - - - T A T C T T T C T A - - - GGAGGAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C T AAGA T T AGAGGCA T A T T T T AAGT A T T TGA T CAAAGT AGCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAAAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAGAA T AACA T T AAC T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAGAA T AAACA - - - - - - - - - - T ACC T - - - - - - - - - - - - - AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T AA T T T AAAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAGAA T AAACA - - - - - - - - - - T ACC T - - - - - - - - - - - - - AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - GCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGA T TGGT CCCAA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - GCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGCACAAA T AAAAA - - - - - - - - - - T AAC T T CA T T A - TGA T AGAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGT ACGAA T CAA T A T A T A T A TGA T A T ACAA T AA T T T AGACAGAAAC T T T AA T AA T AAC T T T AGACAAA T AAA T T T T A T ACA TGCGT AACAAACGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAC T T - - - - - A TGCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T T AAAAAA T AAAAA - - - - - - T AAACA T T T T T T T AA T T C TGCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T A T A T AACGT T AA - T CCGCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T A T A T AACGT T AA - T CCGCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T CCA TGCA TGTGGAGT AC TGTGAGAA TGA T TGT AA T AA TGC T AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AA TGT T AAC T AAAA T T T T T T AAA T CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T CCA TGCA TGTGGAGT AC TGTGAGAA TGA T TGT AA T AA TGC T AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AA TGT T AAC T AAAA T T T T T T AAA T CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGT ACGAA T CAA T A T A T A T A TGA T A T ACAA T AA T T T AGACAGAAAC T T T AA T AA T AAC T T T AGACAAA T AAA T T T T A T ACA TGCGT AACAAACGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGT ACGAA T CAA T A T A T A T A TGA T A T ACAA T AA T T T AGACAGAAAC T T T AA T AA T AAC T T T AGACAAA T AAA T T T T A T ACA TGCGT AACAAACGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGT ACGAA T CAA T A T A T A T A TGA T A T ACAA T AA T T T AGACAGAAAC T T T AA T AA T AAC T T T AGACAAA T AAA T T T T A T ACA TGCGT AACAAACGAG
T T T CACGGA T T CAAAA TGT T T T T A TGGACGC T A T TGT T T AGGCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCCACGA T ACAAAAA - - - - - - - - - - CACA T T T T T - - - - T TGCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCCACGA T ACAAAAA - - - - - - - - - - CACA T T T T T - - - - T TGCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT AGT ACA T T T T AGCAGT T AA T T T A T A T T T T T A TGAA T AA T AGT AG
T T T T CAGAAACAGAAA - - - T TGT AAGGACC T T T A T AA - - T AGCCAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T T TGT CAACACGCA T TGGA T T CGCAC - - - - - - - - - - - -
T T T T CAGAAACAGAAA - - - T TGT AAGGACC T T T A T AA - - T AGCCAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACAA T CAAGTGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACAA T CAAGTGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCCGAAAACCCAAAAA - - - - - - - - - - T A T C T T T C T A - - - GGAGGAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AGGAC T C T AA T AA T AGT T CAAA T A T A T T T T - - - - T ACGT CAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAA T CA T AGCA T AA T A TGGA T AA T T T C T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AGGAC T C T AA T AA T AGT T CAAA T A T A T T T T - - - - T ACGT CAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAA T CA T AGCA T AA T A TGGA T AA T T T C T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T ACAAA TGT AACAA - - - - - - T AAA T AA T T T T T C TGT T AAGT AAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGA T A T TGCA T A T C T AA T AAA T T CAA T T CGT ACC T CGTGAAGAAA
T T T ACAAA TGT AACAA - - - - - - T AAA T AA T T T T T C TGT T AAGT AAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGA T A T TGCA T A T C T AA T AAA T T CAA T T CGT ACC T CGTGAAGAAA
C T T AAAAA T - - - AAA T - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - AGGAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T AAAAA T - - - AAA T - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - AGGAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C TGGA T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCACAAAA T ACAAAGTG - - C T T CAA - T A T A T T - - T AA - TGCAC T AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AC T T A T T T AAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCACAAAA T ACAAAGTG - - C T T CAA - T A T A T T - - T AA - TGCAC T AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T AA T A T A T AAGAAA T A - - - - - - - GAAC TGT C T AA T T AAGC T AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAA T CAGT CA T TGGCGTGT T CA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T AA T A T A T AAGAAA T A - - - - - - - GAAC TGT C T AA T T AAGC T AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAA T CAGT CA T TGGCGTGT T CA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT TGAAAAAGT AAAAA - - - TGT T AAACA T AACC T T AG - - CGGCGAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT TGAAAAAGT AAAAA - - - TGT T AAACA T AACC T T AG - - CGGCGAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T A TGT AGT T T T AAAACGT AAAC T T T T T AC T T C T T T A - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGT ACGAA T CAA T A T A T A T A TGA T A T ACAA T AA T T T AGACAGAAAC T T T AA T AA T AAC T T T AGACAAA T AAA T T T T A T ACA TGCGT AACAAACGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGT ACGAA T CAA T A T A T A T A TGA T A T ACAA T AA T T T AGACAGAAAC T T T AA T AA T AAC T T T AGACAAA T AAA T T T T A T ACA TGCGT AACAAACGAG
T T T T AAACCACGGT A T A T A - - - - - - - T A T ACC T T CAA T T ACCGT AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T AAACCACGGT A T A T A - - - - - - - T A T ACC T T CAA T T ACCGT AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T A TGAAAC - - - - - - - - - - - T AAA TGCGT T T T T AA - - ACGAGAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T A T T T T AAGT T T AAA T CAA T AC - T T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - -
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T T C TGAAGAGCAAAAA - - - T T T T AAACA T A T T T T T A - - - - - GC T AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGAAAAAA T AAGT AA T A T T T TGAA TGT T T T T C T A T T T CCGGCAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAC T A T CGGAAACAAAAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGAAAAAA T AAGT AA T A T T T TGAA TGT T T T T C T A T T T CCGGCAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAC T A T CGGAAACAAAAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T AAAAAAAA - - - - - - - - T T C TGT A T AC T TGT A T - - - C T AGCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT AAGACA TGT AAA T AAAAAAA TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T AAAAAAAA - - - - - - - - T T C TGT A T AC T TGT A T - - - C T AGCAAGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT AAGACA TGT AAA T AAAAAAA TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT AA T AGA T AAAA T A T - T T T T AAA T A T T T TGA TGAA TGT CC T AGT T ACA T CAGGCCA T T T CCGCAACACC TGCA T CCGCAGAGAAGA T C T T CCCGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAA T AC TGGT T AAAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAGACGAC
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