
Start crop Point End crop Point

MSA length = 831
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAACAA - - - - - - - T T C T T AA T AA T T AAACAAAC TGGC T AAA T T AC T A T AGGAGGT A T AGACAA T TGA TGAAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAAGC TGAC T AAA T T ACC T C TGGCGGT A T AGACAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGT A T ACAC T AACAA T ACCGC - - - - - GGT - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAAC - GT A T AAAAAAA TGT T CCAA - A T T C T T A - A T C - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - ACCA T - - - - - - - - - - - - - AAACAAAC TGGC T AAA T T A T CGC TGGCGGT A T AGGCAA T TGA TGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGAAAACAC TGACAACACCGCCAGCGGT TGT T T AGCCAA TGGT T - - - - - - - - - AAAA T AACC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T T AAAGAA - GT T AC - T T T TGGT T T T AAA T ACAAAC T AGC T AAA T T ACCGCCGGCGGTGT AAACAA T TGACGAAAAAAA T - - - - - - - - - - CAA T C TGGCA T ACAC T AACAA T ACCGCCGGCGGT TGT T T AGCC T A T TGT T AAAA T TGT - - - AAAAAAA T A T A T T T C T AAA T ACA T A - A T A T CCAAGAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA - - - - - - T C - - AACCA T T AAAAAAAAAC TGGC T AAA T TGCCACCGGCGGT A TGA T CAA T TGACGAAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CACAAAGT T AAA T T T T T CC TGC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAA T T T AA T T T AACAA T C TGGC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AAACGA T TGA T - GAACAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCGAAAAACGAAC TGGC T AAA T T ACCGT CGGCGGT A T AGACAA T T AGCGAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - AAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA - - - - - - T C - - AACCA T T AAAAAAAAAC TGGC T AAA T TGCCACCGGCGGT A TGA T CAA T TGACGAAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CACAAAGT T AAA T T T T T CC TGC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACCAAA T ACAA T AA T T CCCACA T T T A T A T TGCAAAC TGGC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AGACAA T TGGCGAAAGA T A T - - - - - - - - - - T T T T T C TGT A T ACAC T AACAA T ACCGCCGGCGGT T T T A T AGCCAGTGGT T A T A T T AAC - AAA T CACC T C T CACC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCAAA T ACAGT AA T T CCCACA T T T A T C T T ACAAAC TGGC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AGACAAC TGACGAAAGA T A T - - - - - - - - - - T T T T T - TGT A T ACAC T AA T T A T ACCGCCGGCGGT T T T A T AGCCAGTGGT T A T A T T AAC - AAA T CACC T C T CACC T T T ACAAA T T T A - A T C - - - A T CAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - T T AACAAA T T AGC T A T A T T AC TGCCGGCGGT A T AGACAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T A T T T T TGT A T ACAC T AACAA T ACCGCCGGCGGT TGT T T AGCCAGTGGT T AAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T ACCAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAC T AC T T AA T C T TGC T T T AAA T T A TGA T AA T CAAAC TGGC T AAA T T ACCGT CGGAGGT A T AGACAA T TGACAAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CGCAA T T - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - A T TGC - ACAAC T T T T T T AAAACAAAC TGGC T AAA T T ACCGCCGGCGACGT TGA T AA T TGA TGAGAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAA T AAGT AAAAAA TGCGC T T A T - - - - - - - - - - AC TGGT AACCAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T A T T AAAA T T CA T - T CAA T T T T A T T T AAACGAAC TGGC T AAA T T ACCGGCGCCGACA T AGACAGT TGGCGAAAAAAAG - - - - - - - - - - T - T T T T TGT A T ACAC T AACAA T ACCGACGGCGGT TGT T T AGACAGGGGT T A T T T AAA T AAAA T AAAAC T T AA TGA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAAA T AC T CA T - T AA TGAAA T AAAA T ACAAAC T CAC T AAA TGACCACCGGCGGT A T AGACAACCGAC T AAAAAAAG - - - - - - - - - - - T T T T T TGT A T ACAC T AAAAA T ACCGCCGGCGGA TGT T T CGCCA T TGGT T AAAACAA T TGACGAAA T A T T CC T C TGT T AAAACCCGAGT CC T TGTGAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T T ACAAAC TGGC T A T A T T ACCACCGGCGGT A T ACACAA T T AACAAAAAAG - - - - - - - - - - - - T AC T T T AGT A T ACACCAACAA T ACCACCGGCGGT TGT T T AGCCAGTGGT A T T T - - - - - - T AA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - GAAAGAAGCAA T AAACGAAC TGGC T AAGT T ACCGCCGGCGGCGT AGACAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T - CGT CA T - T T - - - - T A T T T T T A T CAAGC TGGC T AAA T T AC TGCCAGCGGT A TGGG - AA T TGACGAAA T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGA T - GT AGAAGAAAAGC T T C T T A T AAC T T T AA T T T CGT AA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAG - - C T T A T - TGAAA TGA - - - T AAACAAAC TGGC T AAA T T ACCGC T AGCGT T T T AGAAAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TG - - - - T AAAAAAAC T T T A T T C T T A TGTGCGC - - A T T CGAAA TGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAC T AA - - - - - - - T T CAGA T AA T T T T AACAAAC TGGC T AAA T T AC TGCCGGCGGCA T AGACAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGTGT ACAC T AA TGA T AGCGCCGGCGA T TGT T T AGCCAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGT A - - T T T A T - GA T AA T T A - - - T T T ACAAACAGGC T AAA T T ACCGCCGGCGT T A T AGAAAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T A TGT A T ACGC T - - - AA T ACCGCCGGCGGT TGT T T AGCCAGTG - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAC TG - - - - - - - - - - - - AA T TGGA T C - - A T TGT - - - CAGT T AAA T A T AACAAAC TGGC T AAA T T ACAGCCGGCGGT A T AGAAAA T TGACGAAAAAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGT T A T CAC T AACAA T ACCGCCAGCGGT TGT T T AGCCGGTGG - T AAA T A T AAAAA T AGAA TGTGC T T A T T AACAAAC T TG - A T T T AAAACAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT A T T T T T T A TGCAAAGTGGCAAAA T TGC - - - CGGCGGT A T AAACAAC TGAC - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT A T T T T T T A T - CAAAGTGGCAAAA T TGC - - - CGGCGGT A T AAACAAC T CAC - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - C T A T ACA T TGAACAA - - T T T T - TGT C T T T A T T T T T AACAAA T TGGC T AAAA T ACCGCCGACGGCA T AGACAA T TGACAAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T AC T AAAAAA T T T CA T T C T T T CAAAA T ACC - - - - T C TGT T CACA
T T AAC TG - - - - - - - - - - - - AA T TGGA T C - - GT TGT - - - CAGT T AAA T A T AACAAAGTGGC T AAGT T ACCGT CGGCGGT A T AGAAAA T TGACGAAAAGAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGT T A T CAC T AACAA T ACCGCCAGCGGT TGT T T AGT CGGTGG - T AAA T A T AAAAA T AGAA TGT CC T T A T T AACAAACC TG - A T T CAAAACAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGA TGA - GC T C T - T T CGCA T T A T A T T AACAAAC TGGC T AAA T TGCCGGCGGCAA T A T AAACGGT TGACAAAAGAAA T - - - - - - - - - - T T T T T A T ACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - C T A T ACA T TGAACAA - - T T T T - TGT C T T T A T T T T T AACAAA T TGGC T AAAA T ACCGCCGACGGCA T AGACAA T TGACAAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T AC T AAAAAA T T T CA T T C T T T CAAAA T ACC - - - - T C TGT T CACA
T CAGT T A T T - - - - - - T A - T AA T TGGA T - - - - T T T T - - - T AA T T A - - - T T T ACAAAC TGGC T AAA T TGCCGGCGGTGGT A T AGAAAA T TGAC T AA TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGA T AA - ACCGT T T AAAGCAGT T T T AAAAAGAC TGGC TGAA T T AC TGCCGGCGGT A T AGAAAA T TGGAGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T T A T AAA - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAA - T AA T T CA TGT T T A T T T T T A T AAA T CGG - A T TGT AA T AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGAA T T - AGT CA T - GT CA T T T T T T T T AAAC T T AC TGGC T AAA T T ACCGCCCGCGGAA T AGACAA T TGACAAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGT A T ACAC T AACAA T ACCGCCGGCGGT TGT T T AACCAGTGGT T T AAAAAAAAAAAAAAA T A T T CCA T T TGT TGT C TGT A - A T T CAAAAAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAC - - AA T T A T - GT A T T AAA T T T A T AACACA T TGGC T AAA T T ACCACCGGCGGCA T AGA T AA T TGAC T AAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T A T ACA T T AAAAC T T T T T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAC TGAC T AAA T T ACCGCCAGCGGCA T AGA T AA T TGAAGAAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - AACA T - ACCGT A T CAA T AAA T CAAACGGGCCAAA T T ACCGC TGGCGGT A T AGACAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGTGT ACAC T AACAA T ACCGCCGGCGGT TGT T T AACCAGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T A T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCGGT A T A T ACAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAACAAAC TGGC T AAA T T AC - GCCGGCGGT A T AGACAA T T T ACGCAAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T T A T C - - - - - - C - - - - - - - - - A T A - - T T T T T - T AAAA TGT T T T A T T ACAAAC T AAA T AAAC T ACCGCCGGCGGT A T AAACAA T TGACGAAGGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAA T A T T T C TG - - - - - - - - - - - - GA T T T T A T A T AGA T
- - - - - - - - - - - - - - - T A T AGGT TGT A T AAA T T T AG - C T AGA T T T AAA T A T ACAAAC TGGC TGAA T T AC TGCCGGCGGT A T AGAAAA T TGACGAAAGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T AACAA T ACCGCCGGCAGT T C T T T AGCCAGTGGT T AAA T A T A - - CA T T CGA TGT T T AGC T ACA T T T A T A TGAA T T A T T AA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - AAACAAAC TGGT T AAAC T ACCGCCGGCGA T A T AAAAAA T TGACGAAA T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGT A T AA T T A T - - - - CA T T A T T T A T T T CAAAC TGGC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T TGT A T ACAA T AACAA T ACCGCCGGCCGT TGT T T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T - T T T T AA T ACC T T AAACAAAC TGGC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AGACAA T TGACGAAAGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - GC T A T T T T AA T T - - ACAAAC TGGT T AAA T T ACCGCCGGCGGTGT AGACAA T TGACAAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T - GT A T ACAC T AACAA T ACCACCGGCGGT TGT T T AGCCAGTGGT T A T AA T T A T - - - - - - - - T A T A T T A T C TGC T A T AGT TG - AC T T C T AA T T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - T T T AA T A T TGA T ACAACGAAAGGGC T AAA T T ACCGCCGGCGT CA T AGGCAAC TGACGAA TGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGT A T CCACCAACAA T ACCGCCGGCGGT TGT T T AGCCAGTGGT AAAA T T AAAAACGA T AGC T TGCA T T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - ACACAC TGT A T AA - A T C T TGTGACA T T T T AAAA T ACAAACCGA T T AAA T - ACCGCCGGC TGT A T AGACAA T TGT CAAAAGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGAAC TGGC T AAA T T ACCGT CGGCGA T ACAGACAA T T AGCGAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - AAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T T AGT AAAAA TGT - - - - - - - T T A T A T AAACAAAC TGGT T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T A T ACAA T TGGCGGAAGAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T ACA TGC TGAAAACCCAC T A T CAGAA T T T TGAA T - - - - AA T CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGA T A - AGT T - - - - T T A T T T AAA T A - AACAAA T TGGC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AAACCA T TGAC T AAAGGAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGCA T ACA T T AACAA T ACCGCCGGC TGT TGT T TGGCCAGTGGT T AAA T AAAG - - CGGCAA T A T T T T C T T CACAA T A T C T T CGT C T CA T A T T AAA
C T A T T CGT T A TGAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAAAC TGGC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AGGT AAA TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T A T A T A T ACAC T AACAA T ACCGC TGGCGGT TGT T T AGCCAGTGGT AAAAGT AAAACAC TGAGA T T T T T T C T T T ACA T A T TG - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGA T AA - ACCGT T T AAAGCAGT T T T AAAAAGAC TGGC TGAA T T AC TGCCGGCGGT A T AGAAAA T TGGAGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - T T T T T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAA - T AA T T CA TGT T T A T T T T T A T AAACAGA - A T TGT AA T AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T AAACAAAGTGGC T AAA T T AC TGCCGGCGA T A T AGACAA T TGACA T AAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AGACA - - A T T T T - A T AGA T T T A T C T AAACAACC TGAC T AAA T T A T AGCCGGCGGT A T AGA TGA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T A T AGGT TGT A T AAA T T T AG - A T AGA T T T AAA T A T ACAAAC TGGC TGAA T T AC TGCCGGCGGT A T AGAAAA T TGT CGAAAGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T AACAA T ACCGCCGGCAGT T C T T T AGCCAGTGGT T AAA T A T A - - CA T T CGA TGT T T AGC T ACA T T T A T A TGAA T T A T T AA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT AA - AC T CC - GTGT C T T T T T A T A T AC T AAC TGGGT AAAC T AC TGCCGGGGGT A T AGAAAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGT A T ACAA T ACCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T TGT A T AGGAAAAA TGCA T A T T T T T CAAA T T T T T T A T TGT T T T A T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA - AA T T - - - - T AGGT T T A T T A T T T CAAAC TGGC T AAA T T ACCGCCAGCGGT A T AAACAA T TGACGAAAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGAA - - T T T A T - T TGAGGT T A T T T T T T CAGAC TGGC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AGACAA T T TGCAAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGAA T ACAC - - - T AA T ACCGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T T ACCACCA T TG - - - - TGA TGT AGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C - - - AACA T T T A T T AAACAAAC TGGC T AAA T CACCGCCGGCGGT A T AAACAA T TGACAA T AGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A - - - - - - - - T CCAA T T T T T T C T T ACAAA T TGGC T AAA T T ACCGC - GGCGGT A T AGA T AA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - C T T T A T T T AA T A T AC T AACAA T ACCGT CGGCGGT TGT T T AGGC TGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA - - - - - - - C T TGT AA T T T A T T AACAAAGTGGC T AAA T T AC TGCCGGCGGT A T AGACAA T TGACGAAAGT AA T - - - - - - - - - - A T T T T T TGT A T A T AC T AACAA T ACCGCCGCCGGC TGT T T AGT CAA TGGT T AAA T T AGGAAAAGAAAAAC T A T TGTGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - T T T T CACAC TGGC T AAA T T ACCGCCAGCGGT T T AGACAA T TGACGGAAGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA - - - - - - T AAA T A T T T AAAAAAACGAACAGGT T AAA T T ACCGCCGGCAGCA T AGACAA T TGACAAAAGAGT - - - - - - - - - - - T CGT AACA T A T ACAC T A - CAA T ACCGT CAGCGGT TGT T T AGT T AGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAGT AA - - - - - - T T CGT A T T T TGA T AAACAAAC TGGC T AAA T T AC TGCCGGCGGCA T AGACAA T TGACGAAAGAA - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T A - A T T T AA - C T AAAA T T T T T A - A TGAAAC T TGC T AAA T T ACCCCCGGCGGA T T AGACAA T TGACGAAA T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T A T T ACA T T T T - - - - - - - - - - T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T AAA T AA T T A T ACAAACAC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AAGCAAC TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - GAA TGGT A T T A T T AACAAAC TGCC T AAGT T ACCGCCGGCGGT A T ACACAA T T AACAAAAGAAAA - - - - - - - - - - - T C T T T TGT A T ACA T T AAAAA T A T TGCCGGTG - T TGT T T AGCCAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - GAA TGGT A T T A T T AACAAAC TGCC T AAGT T ACCGCCGGCGGT A T ACACAA T T AACAAAAGAAAA - - - - - - - - - - - T C T T T TGT A T ACA T T AAAAA T A T TGCCGGTG - T TGT T T AGCCAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CA T T A T T A T ACA T - - T A T A T T A T ACA - A T T CA T T CAAACGT T A T AAA T ACAAAC TGGC T AAA T T T CCGCCGGCGGT A T AGACAA T TGACGAAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T A T ACA - A T T T A T T CAAACGT T A T AAA T ACAAAC TGGC T AAA T T T CCGCCGGCGGT A T AGACAA T TGACGAAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T - AC T T T A T T CAG - T T T T T T T T A TGAAC TGT C T AAA T T AC TGCCGGCGGT A T AGAAAA T TGACGAA TGAAAG - - - - - - - - - - - T T T C T TGT A T ACAC T AACAA T ACCGCCGGTGGT TGT T T AGCCAGTGT T T AAA TGA T T - GT AGAAA T C TGT T CC T T T ACGCA T T CA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAACGAAC TGGC T AAAC T ACCGCCGGCGGCA T AGGCAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - T T T T T TGT A T ACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAAACAAAAAAAA T CGA T T T C T CCC T AAA T T T - - - - - - - - AA T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T T C T TGC - GACACCC TGT A T AAACAAAC TGGT T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T A T ACAA T TGGCGGAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T ACA TGC TGAAAACCCAC T A T CAGAA T T T TGA - - - - - - - A T CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGC TGT AA T A T A T T T T - CAGGT T T T T T T T A T ACAAAC TGGC T AAA T T AC T ACCGGCGGT A T AGACGA T TGAAGGAAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AC T AA - - TGT T CACA T T T A T T T TGC - GAAC T T CAGT T ACCACCGGCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA - - - - C T T TGT - - - CGC T T T A T T CAAACAAAC TGGC T AAA T T ACCGCAAGCGGT A T AAACAA T TGACGT AAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - AGC T T A T ACAC T AA T AA T ACCGCAGGTGGT TGT T T AGCCAGTGGT T AAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AA T T A T T - - - - - - T A - T AAACCGACA - - T T C T T - TGTGT T T T CAA T A T ACAAAC TGGC T AAACAACCGT CGGCGGT A T AGA T AA T TGAAGAAAAAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGT A T A T AC T AACAA T ACCACC TGCGGT TGT T T AGCCAGTGGT T CAGTGT AAA T AAAA T CCAC T T C TGC T T T T AAA T T TGAAA T T T CAGT C T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGAAG - C T CGT - - AGTGT T T T AA T AGACAAAC TGGC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AGACAA T TGACAAAACCAAG - - - - - - - - - - - T T T T T TGT A T ACAC T AACAA T ACCGCCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T T AA TGA T A T T A T - GAA T A T AA T AAA T AACAAAC TGGC T AAAA T A - - - CCGGCGGT AGACACCAC TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AA T CGT T T T AA T A - - GC T A T T AGA T A - - - - - - - - T T AGC T T T T T AGC T T CAGACGGAC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A TGT ACAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGAA T ACAC T AACAA T ACCGCCGGCGGT TGT T T AGT C TGTGGT T AGT T T T AA - - ACGAAA T A T T T AC T CGAA T A T T T T T A - - - - T TGA T AGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAA T CAA T T TGT - T T CC T T T A T T - - - - - CAAAC TGGC T A T A T T T CCGCCGGCGGT A T AGACAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - A T T T T T T A T ACAC T A T CAA T ACCGC TGGCGGT TGT - T AACCAGTGGT T - - - - - - - - - AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGA T T T T T T TGCA T - - AACA T TGAA T AA - - - - - - T T AA T T T CC T CA T T AAAAAAC TGGC - AAA T T ACCGC - GGCGA T A T AGGCAAC TGACGAAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T A T AG - ACA T AAA TGT A T CGT CCA T AAAA T A T A - - - - - - - AA T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAACGAAC TGGC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AGA T AA T T AAAGAAAGAAA T - - - - - - - - - - T T T T T T TGT A T ACAC T AACAA T ACAGCCGGCGGT TGT T T AGCCAGTGGCCC - - - - - - - - AAAAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T T AA TGA T A T T A T - GAA T A T AA T AAA T AACAAAC TGGC T AAAA T A - - - CCGGCGGT AGACACCAC TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - GT T TGA T A T A T T T T T AGAAAC TGGCGAAA T T ACAACCGGCGA T A T CGACAAC TGAAAAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAAAA T A - AAA T A T - T T TGAA T T T AA T T CACGAAC TGGC T AAA TGACCGC TGGCGGCACAGCCAAC TGACAAAAGAGAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGT A T A T ACCAACAA T ACCGCCGGCGGT T T T T T AGCAAGTGGT T T AA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T T T C T ACAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AAAA T AA - T C T T T A T T CAGT T T T T T T T T A TGAAC TGT C T AAA T T AC TGCCGGCGGT A T AGAAAA T TGACGAA TGAAAG - - - - - - - - - - - T T T C T TGT A T ACAC T AACAA T ACCGCCGGTGGT TGT T T AGCCAGTGT T T AAA TGA T T - GT AGAAA T T TGT T CC T T T ACGCA T T CA - A T T A T T AGTGGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA - TGCCA T T A T A T C T AA T T A T T T AAGAAA T AGC T AAA T T ACCGC - - - CGGCA T AGACAAC TGACGAGAGAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T AAACAAAA TGGC T AAA T T ACCGC TGGCGGT A T AGA T AA T TGCCA T AAGAAAG - - - - - - - - - - T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA T T AAACAA TGT T T T - T T AAC T T T CAAAAAA T AAAC TGGC T AAA T T ACCGGCGGCGGT A T ACACAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGT ACACACGAACAA T ACCGCCGGCAGT TGT - T AGCCAGTGG - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - A T T AC - - - - - - - T A T T A T T T T CAAACGGGC T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AGACAA T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGT A T ACAC TGACAA T ACCGCCGGCGC T TGT T T AGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGCGT A T T A T T - - - - - - - - - - AA TGT T T C T AAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAACAAA T AAA T T CA T - AA TGCA T CAAA T A T ACAAAC TGGT T AAA T T ACCGCCGGCGGT A T AAGCAGT TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T C T T TGT A T ACACAAACAACACCGCCGGCGGT TGT T T AGCAAGTGGT AAAA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA TG - A T T T CCAGT CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T T C T T T T AGAAAAAGT AAC T AAAGT A T CGCCGGCGGT A T AAACAA T TGAGGAAAGAAAG - - - - - - - - - - T T T T T T TGT A T ACAC T AACAA T ACCGCCGGCGGT TGT T T AGCCAGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T A - AA T T T T - AAACGAA T A T T AA T ACA T AC TGAC T AAA T T ACGC TGGGCGGT A T AGGCAA T T A T TGAAAGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGCAGA T AGGA T AAA TGT A TGT T C T AAAA TGC T T AGA T T T T T T CCAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGAC T AAAA T T T T - - - AA T AAAAAAAAAA TGAAC TGGA T AAA T T ACCGACGGCGGCA T AGAC T A T TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - - T T T T TGT A T ACAC T T A - AA T ACCGCCAGCGGT TGT T T AGCCAGTGGA T AAAAAAA T ACAAAAAC T C T T T T T CC T T T T ACA T A TG - A T T A - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACACAA - - - - - - AACGT T T T T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T A T A T ACAC T AACAA T ACCGCCGGCGGT TGT T T AGCCAGTGGT T AAA T T T TG - AAA T AAAA T C T T CACC T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T AA T T T AAAA T T A T AAA T T T AAAA - - A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T T ACCGCAGGCGGT A T AGACAGT TGACGAAAGAAAG - - - - - - - - - - - T T T T T TGT A T ACA T T AACAA T ACC T C TGGCGGT TGT T T AGCCAGTGAAA T A T T T AAAAAAGGCAAC TGCC T T A T T AGCCAA T C TG - C T T - - - - - - - AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGC T T T AAAA T A T AAAC TGGC T AAA T T A T CGT CGGCGGT A T AGAAAA T TGACAAAA T AAAG - - - - - - - - - - - T T T T AGGT A T ACAC T A T CAA T AAAGCCGGCGGT TGT A T AGCCAC TGGT T T AAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACA T T AACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T - - - - - - - T T T T T A T AACAAAC TGGC T AAA T T ACCGCCGGTGGT A T AGACAAC T AACGAA TGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T C TGAA - A T T AAAA TGTGT AA T A T C TGT AA T ACA - A T T - - - - - - - - - -
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