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MSA length = 7059
CAA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T T AGT T TGAAACAAC T T - - - - - T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CAC - - T AGA TGA T AC T T T T AAGCA T T T AAA T T C T T A T T T TGT T CAAAAAA
T AA T - - - - - AAA T T AAC T T T T T AACGACAC T AA TGA T T AGT AA - GGT A T AAA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T T T TGAAAAA T TGT T AGGGGAGTGAAAA T T A T T AGAA T A T T CACAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T T T T T A T CAA TG - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T T A - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AA T T AAAGAGAAA T A - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T AG - - - - - AAA T AA T AA T A T T ACAAA T AC T A T C TG - - A T CA T AGT T T AGT T A
T AGCC T A - - - - - - - - - - - - - - - AAGAACGC T T CCA T A T AAACA - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T - - - ACACAA T T T ACCAAACAA T T CGA T T T A - - - - - - - - - C T T AAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - A T AA TGT AC T CA T AAC TGCAC T AC T T A T T - T C T CGT T C T T CGCC
TGGT C T CACAAA T AAAA T T T T TGGCGT TGGT ACAA T C TGAA T A T AAC T T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACA - - T T AA T T T
TGGT C T CACAAA T AAAA T T T T TGGCGT TGGT ACAA T C TGAA T A T AAC T T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA - - - - AAAAA T TGAACGT AAA T CGGCAAAA T A T T - CAA T A - - CAGAA T T
TGCCCACA - - - - - - - - - - - - - - AGC T T T AC T T AA T A T AAAAAA - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGT T T AA T A T A T T A T CACAC - T AGTGA T
TGGT C T CACAAA T AAAA T T T T TGGCGT TGGT ACAA T C TGAA T A T AAC T T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA - - - - AAAAA T TGAACGT AAA T CGGCAAAA T A T T - CAA T A - - CAGAA T T
TGGT C T CACAAA T AAAA T T T T T - GCGT TGGT ACAA T C TGAA T A T AAC T T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACAC T T AAAAA T
T AA T CC TGCAAA - AAAA T A T T - AA TGA T A - - - - - - - - - - A T TG - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACA - - T T AAACG
T AA T CC TGCAAA - AAAA T A T T - AA TGA T A - - - - - - - - - - A T TG - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACA - - T T AAACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACA - - T T AAACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACA - - T T AAACG
TGGT C T CACAAA T AAAA T T T T T TGCGT TGGT ACAA T C TGAA T A T AAC T T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T T T T AC - - - - - - - - - - - - - AA TGC T CACA TGC T T AAGT T T T - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T TGT AAA TGACA T T TGGAAAAAAA T T AAA T A T T A T CA T A T T C T AGGAA
- - - - - - - AAAAACA - - - - - - - - AAAGA TGT T AACAACCACA T A - - GC T A TGA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T T T - A T A T AGAGT C TGAGAAAACA T AGGAGA - - - A TGCA T T T T AGGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACA - - T T A - - - -
CA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - AA T AACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T A T CAA T TGGT AACA T CAGAAACACACCC T A T TGC T ACACC T AAGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T C T AAA T AAA T AC T AACAAAA T AA T AA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T AAA T T - AAA T AA TGT T T TGACAGCCGT AA T C T A - - - C - - - - - - - - - - - - -
T T AA T ACA T A - - - - AAA T T CA T AA T A T CGT CAAAAAA T T AA T A - - - C T T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T T T T TGA T AACAGC TGT AAA T A T T CGAA T T T - - - A T T T A - - T TG - - - -
T AGT T T - - - GAA T AGAA T T A TGTGCA T TGT TGAAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAGA T TGACCACAGT AGT T T T AAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACA - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACA - - T T AAACG
T AA T T A - - - T AA T T AAAC TGT T AAAA T T T ACAAA T A TGAAA T A - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T TGTGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCACAA T T CAGA - - - - - AAAAAA T A T T CCGA T T A T T T T AAA T T A T T AC T CCA - T T T AAAA T
T TGC T T C - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T A T C T AA T AAC T T CAAAA - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T AGTGT - AAA T AA TG - - - - AAAACA T T T AC T T T A T T A T C - - - - - - - - - - - -
T C T T T T TGAACACA - - - - - - - - GC TGC T AGT AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T T T C - - - - - - - - - - - - AGGAAA TGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - AA TGCA T AGAGAAGC TGAA T A - AGT A T T AA T T T AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T T T T T AA T AA T AA T T AAAA T AA T T T T A T T T CC T - - - - - - - - - - - - - - -
GCA T T T T ACA T T T AGAACC T T CAA T AA T AA TGAAAACAAAA T A - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA - - - - AAA T A T T T A TGGCAAAGACGT A T AACA T T - - - - - - T T T T AAGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T A T T AACACCAAAAGA T AAC TGCGA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AGAAGGT T TGTGAAGAAGT AGGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGA T T C - - - - - T AA T T T T T T CAGT A TGAGAACAAAA T AAA T AGAAC T CGAGTGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T ACA - T T T AAAAAGT T A T CGAAAAGAAGCAAGT T A - - - GCA T A - - T TG - - - -
T AA T T A T ACAAGT AAAA T T T T - AA T T T T AGTGT CAGC T T A T TGT CACAA T AGTGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACA - - T T AAACG
T AA T T A T ACAAGT AAAA T T T T - AA T T T T AGTGT CAGC T T A T TGT CACAA T AGTGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACA - - T T AAACG
TGCA T T C - - - AA T CAAA T T T A TGA T A T T T A T AA T AA T AAAA T C - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T T T T AAGTGGT ACCAGT AAA T ACAA T AC T T A T T A T T CCA T T T T AAGGT
T CGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA T AA T AAA TGCA T AA - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T T A T AAA T A T T A T T T AAAAC T A T T T T AGGT A - - - - - - - - A T T AAAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGC TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C TGA - - - - - T AA T T A T TGT T T A T A TGGT ACAA T A T A - - - AAACG - T T T AAACG
CGGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACAA T AAAGAGAAA - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T CAA T A - - - - AGAGAAAA T T TGGAGA T C T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - CAGAGACA T CGGCAAAGAGGTGGAAGT T T - - - - - - - - TGAGAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T T AC - - - ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T A T T - - - - - - - - - - - - C T T AGCAGCAGT T T T AA T AAA - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAGT T T T AA T AA T T AAAAAA TGCCCACAAAGA T C T T AGAAA - - A T CA T A - - TGAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T AA T AA T AA T ACAA - - - - - - - - - - - - - T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T T T T AAA TGC T AGT AGGAAAGA T C TGAA T T A T AAC TGT A - - C T AAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T A T T AAAAAA TGT T T CAAA T AGC T T TGAA T A - - AGCA T A - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAACGA TGGCCGCGAAAGCC T AAAC T A - - - C T ACA - T CAGGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CAC - - - A T A T A T T AA T A T CAAAAACCAAAGC T T - - - ACA T A - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACAACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C - - - - - AAAGGGT AGT T T CA T AAACGT CGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA TGT T A - - - - - - - A TGCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C T T T T T AA T TGA TGTGTGAAAAACAGC T A T A T A T C - - - - - - T T T T AAA T A
TGGT C T CACAAA T AAAA T T T T TGGCGT TGGT ACAA T C TGAA T A T AAC T T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T C T T - - - T AA T AA T T ACGG - AA T T AAA T AGAA T C T T AACA T A TGT T ACGGC
T TGC T T C - - - - - - - AAA T A T A T - - - - - - - - - - CAAAC T TGA T A - - - - - - - - - T A T AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T AA - - - - A T AA T A T AGT T T T A T AGGT ACAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACGGCGT CCAA T TG - A T CA T CGA T A T AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T - - - - - - - - - - AAGCAA T T C T AACCGACGACGGCC T AA T AACCCGAAAAACCAAAA T T C T T CA T T A T AAA TGACAGCAACAAAGCCA T CGC TGA - - GT CA T A T A T T AAGT A
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