
Start crop Point End crop Point

MSA length = 410
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA T T AAAAA T T T T TGCA T A T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGGAA T T AAA T A TGCC T AA T TGT C TGT AGAAAAA TGA T T AACAAAA T
CAGAC TGCCA T T T T A T T T T T T C T T AA T T T A T T AA T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - AA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACA T AA T
CAGAC TGT T A T T T CA T TGT T T T T T A T CGT A T AAA T T TGAAAC T TGGGT ACAA T A T A TGT T CA T AAAAA T T ACA T T T CGT T CAAAAACA T T A T A T C TGC - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA T T T CAA T T T T AC T CAAAA T T T AGAA T AGGAAAGT C T AAAAA TGC T AAGAA T T AAA T A TGT C T AA T TGCA TGT AAAAAAA TGT T T AA T A T AAC
CGGA TGGT CA T T T CA T T T T T T T CC T T TGTGT AAA T T CGGAAC T T AAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAGACA T TGAA T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A TGGAC - - - - T T T A T T T AGT TGCC T A T TGAAAA T T AA T TG - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T T CAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAC T AAAGT C TGA T AA T TGT C TGT CA T T T T AA T T TGAAA T TGAC T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AA T C T T AAAA T T T C T TGAAA T T T AGAGT AGGAAAGT T T AAAAA T A T T AGGAA T T A T A T T TGT C T AA T TGT C T A T AGAAAAAAA T A T AA T AA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A TGAAA T AGA T TGT A T A T AA TGGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T A T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A TGAA T T T AG - - - - - A TGT T T ACC TGT ACAAAAA TGT T CAA T A TGA T
T AAAAAGT T A T T T T A T T T T C T T C T AGTGGCGAAA T T TGAAAGGT A T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAAAAA T T T T T AA TGT AC T T - - - - - - - - - - AAAAC T AA T A T T AA T T T T T C T CAAAAAA T AGAACA T AAAGGT C T AAAAA T AC T AGGAA T T AAA T A TGT T T AA T TGAC T A T AGAAAAAA T AC T AA T ACACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T T T T AA T T T T AC TGGAA T T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGAA T T A T A T T T T AGT AA T AA T AGA T A T AAAA T AGAAAAAAAGTGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AGA T T A T A T T C TGAA T T A T TGT C TGAA T T T AAAAC T T TGGT A T AA T A T A TGT T CA T AAAAC T AA T A T T T CGC T AAAAAAAAA T - GA T A T AC T T - - - - - - - - - - AAAA T T CA T A T T AAA T T T T A T TGAGA T T T AGAA T AGGAA T - - - - - - - - - - CC T T C TGA T - - - - - - - - - C T CAA T AGC T AAC T AAGA T AGT CCAA TGT AAG
CAGA T C T T CAC T T AA T T C T T T T T AA T CAAA T A T AAA T AAAA T T TGGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAC T AAA T A TGT C T AA T TGT C TGT ACAAAAACA T T T AACA T AA T
- - - - - - GAAA T T CCGT TGA T T T T T A T AGAA T AAA T T TGAAACC TGGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - AAAA T T AA T T A T AA T T T T T C T AGAAA T T T AAAA T AGGAAGG - - - - - - - - - A T T T ACAGT CAAA T A TGT C T AA T TGCC T A T AGTGACCGA T C TGACCGGAG
GAAAGT CGAA T T T T A T T T T T T C T T AAAA T A T A T AGGTGAAA T CGT CGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA T T T CA T T AAAAA - CA T TGAGT A T AC T T - - - - - - - - - - AAAA T T AA T C T AAAA T T T T C T CGAGA T A T AGAAGAG - - - - - - - - - - - - - - A T T AGGAA T T AAGT ACGT T AGT T AA T C TGAAGAAA T AAGGACAA T AA T AA
CAGACCGAAA T T T CA T T - - - C T C T A T CC TGT AGGT T T AAAA T T TGGGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT T AAAAAA T A T TGAA T A T AC T T - - - - - - - - - - AAA T T T AA TGT T AAA T T T T T T T T AAA T T TGGAA T AA - - - - - - - - - - - - - - T A T AGT AGT - - - - CGCGT T T CAC TGA T T CCAAGAAACC T AC T AA T AAAAC
CAAACCGC T A T T TGA T TGC T T T T T A T CGAA T AAA T T TGAAAC T T TGGT T T AACA TGTGT T T A T AAAACA T A T A T CA T A T T AAAAA - - - - - T AA T A TGC T T - - - - - - - - - - AAGA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAAAA - - - - - - - - - CGGA T T A T C TGT AGAAAAAAA T T T AGT C T AA T
CAGA T CGC T A T T T T A T TGA T T T C T A T ACAAAAA T T T T AACGAA T AGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGAA T T T CAGT T T AAC T CGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGCAA T - - - - - - - - - ACAA T TGT C TGTGGAAAAAA - - - - AGT AAAA T
T AAA T AAA T A T ACCA T TGC TGA T T A T CGCC T AAA T T TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T TGAA T A T AC T T - - - - - - - - - - - AAGAC T A T C T AAAA T T T T C TGGAAA T T T AGAA T AGGAAGGT C T AAAAA T A T T AGGAA T T AAA T A TGT C T AA T T ACA TGT AGAAAAACGT T T AACACAA -
CAGACCGC T A T T T CA T TGA T T T T T A T CGT A TGCA T T T CAAAC T T AGGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CA T T AAAAAA T AA T AAA T ACAC T T - - - - - - - - - - AAAA T T AA T C T CAAAAA T AC T CGAAGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGGAA T T ACGT AGGTGTGCA T ACC T T AGAAAAAAA TGCCACCAAGA T
T A TGT CAC T AGT T TGT TGT T AC T T AC TGT A T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T T - - - - - - - - - - AAAA T T A T T C T T A T T T T T T T T CGAAA T T T AAAA T AGGAAG - - - - - - - - - - AC T AGGAA T T AAGT A TGGA T ACAGGGTGC T ACAAA T T CGGGT ACCAGCA T
CAGAC TGGCA T T T CA T TGC T T T T T AACGAA T AAA T T TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CA T T AAAAAACAC TGAA T A T AC T T - - - - - - - - - - CAA T T T AA T C T T AAA T T T T CCCGAAA T T T AGAA T AGAAAGGT C T AAAAA TGC T ACAAAC T A T A T A TGT A TGACCAC T A T T AAACAAAGA T T CA - - - - - - -
AAAACCGT T T T T AGGT TGC T T T T T A T C T CA TGAA T T TGAAAC T T AGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - ACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGC TGC T A T T T T A T T AC T T CCA T T TGT A TGACA T TGA T A T C TGCGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACA T TGAA T A TGT T T - - - - - - - - - - AAAA T T AA T C - - - - A T T T T C T C T AAA T T T AGAA T AGAAAGGT C T AAAAA TGT T CGGAACGAAA T A T A T C T AA T T T AC TGT A T AAAAC - GT T T AACA T AA T
CAGGC T ACCA T T T CGT T - - - T T T T A T CGT T T AAA TGCGAAAAA TGGGT AAAA T T T A TGT T CA T AAAA T T CACA T T TGA T T AAAAAACA T TGAACA T ACA T - - - - - - - - - - AAAA T T AC T A T TGGGC T T T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGAC TGT CA T T T T A T TGT T T T T T A T C T T A T AAA T T TGAAA T T TGGA T A T AA T T - - - AC T CA T AAAAC T CAC T T T T CA T T AAAAAGCA T TGAA T A T AC T T - - - - - - - - - - AAAA T T AA TG - - - - AA T T T C T TGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGACGT T A T T CGT A T T T TGCCGT CCA T T TGGAAAA - - - - - A T ACCAA
AAGACCGT CA T T T CA T T C T T T T T AA T CC T A T AAA T T T CGAA T T TGGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CA T T A - AAAACA T TGAAAA TGC T T - - - - - - - - - - - AAA T T AA T C T T AAA T T T CC T CGAAA T T T AGAA T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGCCAAACA - - - - - - - - - - - - - GT T AAACAA T A T C TGAAA TGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGGAA T T AA T AA TGT AAAA T TGCA TGT AGAAAAA T A T T TGACA T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGT A T CGAAA T T AGCA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AC T A T T T AA T T T T C T CGAGA T T AAGAA T AGGAAG - - - - - - - - - - AC T CCGAA T T AAA T A TGTGT AA T TGCC T A T AGGT AAAAC T C T AAGAA T AA
- - - - - - - - T AC T T T AA T ACA T AA T AC TGAA TGT A T T T AAAACA TGCA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T A T T T AAA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- CAA T CGCCGT T T C - - - T T C T T T T AC TGT A T AA TGT T AAAAGC TGGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AA T A T T ACA T T T T C T CGAAGT T TGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA TGA T T ACAGACAAA - - - - T AACAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - C TGAA T T T T T T TGAAA T T T AGT A T AGGAAGGT C T AAAAA T AGT AAGAA T T AAA T A TGT CAAA T TGCC T A T A T A T AAAA - - - - - - T AACAC
- - - ACCGCC T T T T CA T TGT TGGT AA T CGT A T AAA T T TGAA T T T TGGGT ACAA T A T A TGT T CA T AAAAC T CACA T T T CA T AA T AAAACA T AGAA T A T AA T T - - - - - - - - - - A T AA T AAA T T T CAAA T T T T C T TGAAA T T T AGAA T AGGAAGGT C T AAAAA T ACAAAGAA T T AAAGA TGT C T AA T T A T A T T T A - GGAAAAA T C T AGTGCCA T
CAAA T CGCCA T A T CA T TGT TGGT T A T TGCA T AAA T T TGAAA T T T AGGT ACAA T A T A TGT T CA T AA T AC T CACA T T T T - - - - - - - - - - - - - T AA T A T AC T T - - - - - - - - - - AAAA T T AA T C T T AAA T T T T A T CGAAA T T T AGAA T AGGAACGT C T AAAAA T AC T AAAAA T T AAA T A TGT C T AAA T AAC T AAAGAAAAA TGT T T AA T A T AA T
CAGA T C T A T AGT T CGT TGT T T T T T A T CAAA T T AA T T T AAAAC T TGGT T ACAA T A T AAA T T CA T AAAAC T CA T A T T T CA T T AAAAA T CA T TGAA T A TGCA T - - - - - - - - - - AGAA T T AGT C T T AAA T T T T CGCAAAA T T T AGAA T AGGGAAAC T T AAAAA T AC T ACGAA T T AAA - - - - - C T AA T T ACA T T T AAAGAGAA T T T T AA T A T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CAA T T AAAAACA T TGAA T A T A T T T - - - - - - - - - - CAAA T T AA T T T T AA T T T T AC T CGAAA T C T AGAA T AGGAAGGT C T A - - - - - ACCAAGAA T T AAGT A TGT T T AA T TGCA T A T A - T T AAA T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T AAA T AAA T A T AA T ACCAGAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T CA T AAAA - - - - - GT T T T TGC T TGT T C T AAAA TGT T T A - - - - - - -
- - - - - - GGCA T T T CA T T A T T AGT - - - - - - A T AAA T T TGAAAC T CGGA T ACAA T A T A T T T T AA T AAAAC T CACA T T T CA T T AA T AAA T T T T AAA TGC - C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AA T T AAA - - - - - GT CC T C T AC TGT AGAAAAAA - - - - - - - - - - - -
CAGGC TGCCA T T T CA T T - - - T T T T A T CGT A T AAA T T T CAAA T T TGGGT ACAA T A T A TGT T T A T AAAGC T CACA T T T CA T CAAAAA - - - - - AA T T ACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGT AA TGAAAAA TGT T T CA T CGT CGA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - A T T A T T T AGT T A T T AA T T A T CCAA T AAA T T TGACAC T T - - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT ACC T CAA T T T T A T T A T T T T T T T A TGA T T A T A T T TGAAAC T TGGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AAGAA T T AAA T A T C TGAAA T AGC T TGT AGAAA T ACACACAA T AGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T A T A T AA - T T TGAAAC T TGGA T ACAA T A T A TGC T CA T AAAAC T CACA T T ACA T T AAAAAACA T TGAA T A T AA T T - - - - - - - - - - AAAA TGAA T C T T AAA T T T T CA TGAAA T T TGGAA T ACGAAG - - - - - - - - - - AC T AGGAA T T AAGT A TGT A T A T T TGCCGGT AAAAAA T T T ACCA T T ACAGC
AAGAC TGT CA T T T CA T TGC TGT T T A T CA T A T AAA T T T CAAA T T TGAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGCA T T T CA T AACAAAACA T TGAA T A T AC T T - - - - - - - - - - AAAA T T AAC T ACAAA T T T T CC TGAAA T T T AGAA T AGGA T CGT CAAAAAA T AC T AGGAA T T AAA T A TGT C TGA T T T CC TGT AA T AAAA T A T T T AA T A T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGCAA T T TGAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - AAAA T T AA T T T CAAA T T T AC T T CAAA T T T AA - - - - - - - - - GGCGAAAAA T AC T AGGAA T T AAGT A TGT A T AGT TGC T TGT AGAAAA T AAA T AAC T ACAGC
CAGACCACCA T T T C T T TGT T T T T T A T CAAA T AAA T T T A - - - - T T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T T T T AA T T T T AC T TGAAAA T TGCAA T A T A - - - - - - - - - - - - - A T T AGGAA T T AAA T A T T T A T AGC T ACA T CGAGAACAC T A T C T A T T AAAAC
T TGAAA T T TGT T T CA T T C T T T C T TGACGT A T CAA T T T AA T A T T C TGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T ACAGT T T AAACA TGT C TGT T T T T C T A T AGT CA TGTGT T T AA T A T CGT
AA T AA T ACAA T T T T AGTGC T T T T T A T CACA T AAA T T TGT ACAA TGGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGCA T C T T AA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T T T CGT
AAAA TGAACG - - - - - - - C T C TGT TGT T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AA T A T T ACA T T T T C T CGAAGT T TGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA TGA T T ACAGACAAA - - - - T AACAAAA T
AAGCC T A T AA T T CCA T T - - - A T T T A T AAAA T AA T T T T AAAACC TGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T T AACC T CAAA T T T AC TGGAAA T T T AGAACAGGAAGGT C T AAAAA T ACCAGGAA T T AAGT A T T T A T T A T TGCC T A TGAAAAAGGT AA T AACAACAA
ACAGC TGC T A T C T CA T TGT TGT C T AC TGT AGA T A T T CAAAAC T TGCAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T - T TGAA T T T T A T CGAAA T T T AGAA T AGGAGGGT C T AAAAA T AC T AAAAA T T AAA TGTGT CGAA T TGT C T A T CGAAAAAA T A T T T C T AA T A T
T AGCC T ACCGC T T CA T T A T T T T T T A T CAAA T AAA T T T TGAAC T T AGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CA T TGAAAA - CA T TGAA T A T AC T T - - - - - - - - - - AAAGT T AA T C T T AAAA T T T C T CGAAA T T T A T AACAAAAA - - - - - - - - - - - ACCAAGAC T TGCA - - - - - T T C T T CAAC T ACAAAAAGT T A T C T C - - - - - - -
T T AAAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AA T C T T AAA TGT T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A TGAA T T AAA T - - - - A TGT T CACC TGAGGGT AAAC T T T T AACA - - - -
CAGACCGC T A T T CC T T TGA T T T T T A T TGAAAAAAA T TGAAAC T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T AACA T T T CA T T AAAAAACA T TGAA T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T ACAAC T AAA TGTGT ACCA T T - - - - - - - - - - - - - T A T T T AA T - - - - -
- - - - - - - T CA T T T T A T AGT CGGT T A T CGTGT AAA T T TGAAA T T TGAGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A TGAA T T A TGT A T TGA T A T T TGT CGA T T CGAAAGA T T T TGC T TGA T A
CAGA T A T CCAGT T CA T T AA T A T T CAACGT A TGAA T T TGAAA T T TGGGT ACAA T A T A TGT T T A T AAAC T T CACA T T T TGT T AACAAACA T TGAA T A T AA T T - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAC T T ACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T T AA T T A TGT A T CGGGT CCAA T A T AAGCAAA T AAGAA T A T T CG - - -
CAAGCCGT T A T A T AA T TGA T T T T T A T CGAGT AAA T T T CAAGCC T ACGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T TGCC T T CA T A T T T T CACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGAGT T CGAGGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T C T T AAA T T T T T C T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AGAAA T T - - - T A T TGC T A T T TGT T T A T AAAAA - - - AGGT A T CA T CA T
T CGA T CGACA T T T CGT T T T T T T CGA T T A T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CA T AAAAC T CA T A T T T T A T T AAAAA - CA T T AAA TGT AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGGAA T T AAA T T T CGT T AA T T AAC TGT AGA T AAA TGC T T AACCAAA T
CAAACCACCA T T TGGT TGCA T T T TGT CAAA T AAA T T TGAAAC T TGAGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T A T T T T AA T T T T A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A TGTGT T AAGT T T T AA T AAA T AC T TGAAAGCAAA T CGT T T A T AGAA T
CAGACCGCCAC T T CA T T - - - T T T T A T T C T A T AAA T T T A - - - - T T TGGT ACAA T A T A TGT T CA T AAAAC T T ACA T T T CA T TGAAAAACA T TGT A T ACAC T T - - - - - - - - - - AAAAA T AACC T T AAA T T T T C T CGAAA T T T AGAA T AGGAA - A - - - - - - - - - AC T AGGAA T T AAACACGT C T AA T TGCC TGCAGAAAAAA - - - - - ACA TGA T
AC T A TGC T CA T T C T A T TGC T T T T T A T T T TGT C T C T T T AAAA TGGAGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA T T T T A T A T T A T C T CGAAAC T T AGA T T AG - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAA T T AA T T A TGT T CA T T TGCC T T T AGAAAAAACAA T AAC TGCAC
CAGA - CGCCA T T T CAC T - - T T T T T A T CA T A T AGA T T AAAAAC T TGGGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T C T T AA TGT T AC T CGAAA T T T AGAACGGGAAG - - - - - - - - - - AGT AGAAA TGAAA T A T A T C T AA T TGCC TGT AGAACA T TGT T T AACA T AA T
- - - - - - - - - - - - - - A T T - - - AA TGCA TGT A T AAA T T T AAAAC T TGCA T A T AA T A T A T A T A T A T AA T A T T CACA T T T CA T T AAAAAACAA T AAA T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT A T T T T C TGT T A TGT T T AAAAGAAAA T T T AA T A TGAC
CAGACCGT CA T T T CGT TGT T T T T AA T CA T ACAA T T T TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T AAAAC T CACA T TGC T T T AAAAAACA T TGAAGA TGT T T - - - - - - - - - - AAAA T T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACGAA T T AAACA TGT T T AAC T T C T TGT AGA T AAACGT T CAA T A T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGGGTGCGAA T A T A T T TGAAA T T TGGGTGT AA T A T A T A T T CA T AAAACACA T T T T CA T AAAAGAAA T A T TGAA T A T ACA T - - - - - - - - - - AAAA T T AA T C T T AAA T T T T C T CAAAA T T T AGAA T AAGAAGGT C T AAAAGT AC T AGAAA T T AAGT - - - - GT AGC TGCC TGAAGAAAAA T A T ACAA T AA T A T
CAGA T CGC T A T T T CA T TGA T T T T T A TGA T A T AAA T T TGAAAGT TGGT T ACAAGA T A TGT T CA T AAAAC T CACA T T T CA T T AAAAA - CA T TGAA T T AACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T C TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGCAACCA T T T CA T TGC TGA T T A T CA T A T AAAC T TGAAA T TGAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T A T A T T AA T T T T T C T CGAAA T T T A T AACAGGAAGGT C T AAAAA T CGT AGGAA T T AAACACC T C T AA T T ACC TGT AGAAAGACGT C TGACA T AC T
- - - - - - - - CA T T CCA T T TGT T T T T A T CGT A T AAA T T TGAAACGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T A T T AAA T T T T C T CGAAA T T T AGAA T AGGAAGC T T AAA - - - - AC T AAAAA T T AAA T AAGT C T CA T T ACC T A T AGAAACACA T C T AAAA T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCGAGTGACA T TGAA T CAGGAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T T T AA T T T T T T T T CGAAA T T T AGAA T AGGGGGGT C T AAAAA T A T T TGGAA T T AAA T AGGT C T T A T TGCA TGTGAAAAAAGT AACACC - - - - -
CAGAC TGCCA T T T CGT TGT T T A T CA T CGT A T AAA T T TGAAA T T TGGA T ACAAAA T A TGT T CA T AAAA T T CACAA T T CA T T AAAA T - CA T TGAA T A T A - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AGT T C T AAA T T T T C T CGGAA T T T AGAA T AGAAAGGT C T AAAAAG - - T AGGAA T T AAA T A TGT C T AA T TGCC TGGAGAAAAA TGC T T AA T A T AA T
- - - - - - - T CAAC T CACAA T TGGA T T T CAAA T AAA T T T AAAA TGT T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T T T T AAA T T T T C TGGAAA T TGAA T ACAGGAG - - - - - - - - - - - T C T AGT AGT - - - - - - - - - C T AA T TGCC T A T A T AAAAAAGACCAAGT AGAA
- - - - - - - T CAAC T CACAA T TGGA T T T CAAA T AAA T T T AAAA TGT T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T T T T AAA T T T T C TGGAAA T TGAA T ACAGGAG - - - - - - - - - - - T C T AGT AGT - - - - - - - - - C T AA T TGCC T A T A T AAAAAAGACCAAGT AGAA
AAAAAACAAA T A T T A T T A T T T T T T ACGA T ACCC T A T CGAAACCAGA T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - - - - AAAA T T AA T T T T AAA T A T T CA TGACA T T T AGAA T AGGAACGT C T AAAAA T AC T AGGAA T T AAA T A T A T C T AA T TGCC TGT AGACAAAC - - - - - - - - - - - -
C TGAA TGACA T T T T A T T A T T T T T T A T TGAA T AAA T T TGAAAC T TGAA T ACAA T AA T AGT T CA T AAAAC T T ACA T T T CGT T AAAAAAC TGTGAA T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGT CGC T A T T CCA T TGT T T T T T A T CGT A T ACA T T TGAAA T A TGGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAAACA T T TGAA T A T A T T T - - - - - - - - - - AAGA T T AA T C T T AAA T T T T C T A T AAA T T T AGAA T AGGAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGAC T T T CAAGA T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T AACGC T AAA T T T T C T CGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T AA T AA T A T T T T A T TGT T C T T TGTGT T T TGGC T T T AAGA T CA TGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T A T TGAA TGT AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T AA T T T T AAA T T C T A T CGAAA T T T A T AA T AGGAAG - - - - - - - - - - A T T AGT AA T T AAA T A TGT AA T A T A T T CAA T T AAAAAA T A T T T AAGAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAA T A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGAC T A T CGT T TGA T T - - - GT ACAA T AAA T AAA - - - - ACA T AA T AGT AC - - - - - - - - - T CA T AACAC T CACA T T T CA T AACAAAACA T TGAA T ACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T C T CAAGT T T AC T TGAAA T A T AGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAGCAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CACGA T A T A T A T A T T T A T AGC T T CA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAA T ACCA T T T AA T TGC T T T T T A T CGAA T AAA T T TGAAC TGTGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AA T C T T AA T T T T AC TGT AAA - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAA T TGAA T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT CAGT - - - - - - - - - GTGT T T T AC T AA T AAAACAACAA T AAA TGC - -
CAGA T CGCCA T T T CAGT AA - T T T T A T TGAA T AAA T T TGAAAC T TGGT T ACAA T A T A TGT T CAAACAAC T T ACA T T T CA T T AGAAAACA T TGA T T AAAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T ACCGCCA T T T CA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGT AA T C T T AA T T T T AC T CGAAAC T T A T AA T AGGAAG - - - - - - - - - - T C T AGGAA T T AAA T A TGT A T T AGTGT C TGT AGAACGA TGC T T AACA T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGT AA T AA - - - - GAA T T TGGGT T CAAAA T A TGT T CA T AAAAC T CACA T T T CA T T AAAAAACAC TGAA T A T A T T T - - - - - - - - - - AAAAGT AA T T C T T AA T T T T T T CGAAA T A T AGAA T AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGCAAC T C T AA T TGCC TGT AGAAAAAG - - - - A T CA T AA T
CAGAACCCCA T T T TGT TG - GT T T T A T CGAC T AAAA T TGT AAC T CAGGT A T - - - - - - - A T T CACAAAAC T CA T A T T T T A T T AAAAAACA T TGAA T A T AC T T - - - - - - - - - - AAAA T T T A T C T T AA T T TGAC T CGAAA T T T AGAA T AGT AAG - - - - - - - - - - AC T AGAAA T T AAACA TGT C T AA T TGT C TGCACA T AAA T A T T T AA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AAA T C T T AAA T T T T CCCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T A T AA T T - T AGT A TGT AC TGT TGC T TGT AGAAAAAA T ACCAGCAAC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAGCGT T A T T TGA T T - CC T T T T A T TGAAAAAA - - - - CAAC T TGT A T T T - - - - - - - - - - - A T AAAAC T CACA T T T CA T T AAAAA - CA T T TGA T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T AA T T T T AAGT T T T C T CAAAGT A T AGAA T AAGAAG - - - - - - - - - - AC T ACGAGT T AAA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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