
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6701
AACA TGCC T - - - - - GAACAA T TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAAAAAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAA T T AAAAAA T TGGT T T T A - - - C T AAA T A T C - - - - TGA T AA T T T - - C T A T
AACA TGCC T - - - - - GAACAA T TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAAAAAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAA T T AAAAAA T TGGT T T T A - - - C T AAA T A T C - - - - TGA T AA T T T - - C T A T
- - - - - - - - - - - - - AA T T AAGT TGT AACAGT C - T T T T T T T T C T AAAAGC T - T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT AAAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACA T A T T AGAA T T T T AA T T T TG - - AGT AAA T A T C T - - - T AACAA T T T TGT T AC
- - - - - - - - - - - - T A T TGA - AC TGT AACAGT C - T T T T T T T T C T AAAAGC T - T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCCGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T AC - - - - - - - - AA T T CG - - - - - - - - - - - - - - - GT T - T AA T T T T AA T T T - - T T A -
- - - - - - - - - - - - - A T A TGTGGTGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - CAA T AGT T T - GT T T T A - - - T CAA - - - - - - - - - - GACAA T T - TG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAGACA T TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAC T CAAAAA T T T AA T T T T AA T AA T A T - T A T TGT AA T A T T A - C T T - - - - A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAC T CAAAAA T T T AA T T T T AA T AA T A T - T A T TGT AA T A T T A - C T T - - - - A -
G - - - - - - - - - - - - - A T AGT T C TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT AAAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAC T - - - - - C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - CAC T AG - - T TGT T A T
G - - - - - - - - - - - - - A T AGT T C TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT AAAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAC T - - - - - C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - CAC T AG - - T TGT T A T
AA T T TGCC T C T T CAAGGA T AA T AGAAAA T T C T AAA T T CCC TGGTGAAGT C T T CCCAACGGC T AACA T T T TGGC T T T T TGT CC T CGGGTGCCA T T T CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AACCGT C - T T T T T T T T C T AAAAGC T - T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - G -
- - - - - - - - - - - - - - AGGGGT A TGT AACAGT C T T T T T T T T C T A - - AAAGC T T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - A T T T A - T T T T AAA - - T AAA T A T C - - - - CAA T AA T A T T A T TGC
- - - - - - - - - - - - - - AGGGGT A TGT AACAGT C T T T T T T T T C T A - - AAAGC T T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - A T T T A - T T T T AAA - - T AAA T A T C - - - - CAA T AA T A T T A T TGC
AA T T TGCC T C T T CAAGGA T AA T AGAAAA T T C T AAA T T CCC TGGTGAAGT C T T CCCAACGGC T AACA T T T TGGC T T T T TGT CC T CGGGTGCCA T T T CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AG
- - - - - - - - - - - - CA T AAAGGT TGT AACAC T C T T T T T T T T T C T A TGAGC T - T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCCGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACA - - - CGAAA T T T T A - TGC T T AA T A TGA - T A T T - T AA T C T AG - GC T - - T CA -
- - - - - - - - - - - - - - GCACAAC TGT AACAGT C T T T T T T T T T T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCCGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - AC T T C - T A - T AGC - T C T T C - T T A T
A - - T TGCA T - - - - AAGA T A T T TGT AACAGT C T T T T T T T T C T A - - AAAGC T T T AC T AACGCC T ACCAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T A T
A - - T TGCA T - - - - AAGA T A T T TGT AACAGT C T T T T T T T T C T A - - AAAGC T T T AC T AACGCC T ACCAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T CGCC T C T T CAAGGA T AA T AGAAAA T T C T AAA T T CCC TGGTGAAGT C T T CCCAGCGGC T AACA T T T TGGC T T T T TGT CC T CGGGTGCCA T T T CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T A T
AA T T TGCC T C T T CAAGGA T AA T AGAAAA T T C T AAA T T CCC TGGTGAAGT C T T CCCAACGGC T AACA T T T TGGC T T T T TGT CC T CGGGTGCCA T T T CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T TGCC T C T T CAAGGA T AA T AGAAAA T T C T AAA T T CCC TGGTGAAGT C T T CCCAACGGC T AACA T T T TGGC T T T T TGT CC T CGGGTGCCA T T T CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AC - - - - A - - - -
AA T T TGCC T C T T CAAGGA T AA T AGAAAA T T C T AAA T T CCC TGGTGAAGT C T T CCCAACGGC T AACA T T T TGGC T T T T TGT CC T CGGGTGCCA T T T CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T TGCC T C T T CAAGGA T AA T AGAAAA T T C T AAA T T CCC TGGTGAAGT C T T CCCAACGGC T AACA T T T TGGC T T T T TGT CC T CGGGTGCCA T T T CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A - T T - - A - - - -
- - - - - - - - - - - TGA T T AC T A T TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CCCGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAC T T ACGAAA T T - AC T T T AAA T ACGAGT A T T T T AA T AA T AA - - - CA T T A T
- - - - - - - - - - - TGA T T AC T A T TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CCCGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAC T T ACGAAA T T - AC T T T AAA T ACGAGT A T T T T AA T AA T AA - - - CA T T A T
AA T T TGCC T C T T CAAGGA T AA T AGAAAA T T C T AAA T T CCC TGGTGAAGT C T T CCCAACGGC T AACA T T T TGGC T T T T TGT CC T CGGGTGCCA T T T CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - ACA T A - - - - - - - - - - - - - T TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T TGCC T C T T CAAGGA T AA T AGAAAA T T C T AAA T T CCC TGGTGAAGT C T T CCCAACGGC T AACA T T T TGGC T T T T TGT CC T CGGGTGCCA T T T CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GG - - - - - - - - - - - - AGAA T A T TGT AACAGCA - T T T T T T CC T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT AAAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAA - T AAAAA T T T A - T A T TG - - AA T A T A T A T T T T AA T AA T AA T T T T A T T A T
AGT - - - - - - - - - T TGAAC T T A TGT AACAGT C - T T T T T T T C T A - - AAAGC T T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACA - - - T AAAGA TGT AA T C T T AGT - A T AA - T A T T T T T A T AA TGA T T T T A T TGT
AGT - - - - - - - - - T TGAAC T T A TGT AACAGT C - T T T T T T T C T A - - AAAGC T T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACA - - - T AAAGA TGT AA T C T T AGT - A T AA - T A T T T T T A T AA TGA T T T T A T TGT
- - - - - - - - - - - - - - GGGGT AGTGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T - T AA T AA T A T T T T T A T T A T
- - - - - - - - - - - - - - GGGGT AGTGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T - T AA T AA T A T T T T T A T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACGGT C T T T T T T T T C T A - AAAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAAC T AAAAACGAG - - - - - - - - AACAAGT A T T T - - - - - - - - - T T T T A T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACGGT C T T T T T T T T C T A - AAAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAAC T AAAAACGAG - - - - - - - - AACAAGT A T T T - - - - - - - - - T T T T A T T A T
AA T T CGCC T CC T CAAGGA T AA T AGAAAA T T C T AAA T T C T T TGGTGAAGT C T T CCCAGCGGC T AACA T T T TGGC T T T T TGT CC T CGGGTGCCA T T T CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - T CCCACCAA T T T TGT AAC TGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - C T T T T T A T A T AC TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - - - - - - - - - - - - - ACAAA T C TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAAC - - - - - A T T CA - - - - - - - - - - - - - GT A T T T - - - T AA T AAGT T CA TGA -
- - - - - - - - - - - - - - AA T AGT T TGT AACAGT C T T T T T T T T C T A - - AAAGC T T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAA T T AAAGA T T T AAGT T T AAAAA T AA - T A T T T T AA T AA T AA T T T T A T T A T
- - - - - - - - - - - - - - AA T AGT T TGT AACAGT C T T T T T T T T C T A - - AAAGC T T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAA T T AAAGA T T T AAGT T T AAAAA T AA - T A T T T T AA T AA T AA T T T T A T T A T
G - - - - - - - - - - - - - ACAAA T C TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAAC - - - - - A T T CA - - - - - - - - - - - - - GT A T T T - - - T AA T AAGT T CA TGA -
AA T T TGCC T C T T CAAGGA T AA T AGAAAA T T C T AAA T T C T C TGGTGAAGT C T T CCCAGCGGC T AACA T T T TGGC T T T T TGT CC T CGGGTGCCA T T T CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACAGT C - T T T T T T T T C T AAAAGC T - T T AC T AACGCC T AACAGT CGGCC T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCCGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T AC - - - - - - - - A T T T T AA TGT TGAAAA T T T - - AC TGT CA T C T CAGTGT TGT T AC
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- - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T TGT AACAGT C - T T T T T T CC T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT T C T CGGGTGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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G - - - - - - - - - - - - - T T TGGAA TGT AACAGT C - T T T T T T CC T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAA T T AGC - - T AGA - T T T T T AAA T T T AA T A T T A T AGT AA T AA T T T T A T T C T
G - - - - - - - - - - - - - T T TGGAA TGT AACAGT C - T T T T T T CC T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T TGT CC T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAGT T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACAAA T T AGC - - T AGA - T T T T T AAA T T T AA T A T T A T AGT AA T AA T T T T A T T C T
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGACGGT C T T T T TGT T C T CGGGCGCCACCCCCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAC - - - - - - - - - - - AA T ACAC TGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGGGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T T T C T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - A T AGGTGTGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AAAGCC T AACAGT CGGT C T T - T T T C T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T TGT C T - - - - - AA T A T A T TGT AACAGCC - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T T T C T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - A T T AA T A T AGT AAAGA T CACA T T T TGAGAGGAAGT CG - T ACGA T AGGA T ACCGGT CGGT T T T T T T T C T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - T T CACGCC T AGCA T T T AAA T T AAA T AAAAAAA T A T ACGGAC T T CA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T AA T AGTGT AACAGT C - T T T T T T T C T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C TGT T TGT T C T CGGGCGCCAC T CCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - - - - - - A T CC T C T T C T AACAGCC - T T T T T T CC T AGAGAGC T A T T AC T AACGCC T AACAGT CGGT C T T T T T T T T C T CGGGCGCCACCCCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - - - - - - GGGA TGT T T T AAGT T T AC T TGT T T AC T T AAGCA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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