
Start crop Point End crop Point

MSA length = 990
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT AGGAC T AA T CAGAGGGCCCGGGTGGCA T TGT CACC T T A T CGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGT A T A - - - AC T T T AC T T AGAAAA T T T T CA TGA T T CCGC T T C TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAA T - ACGA T ACAA - - - - - - AGGGT CGGAC TGGGC TGAGGGCCCGTGTGGCA T TGT T A T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT A T AGGCCAAC T AAA T T TGGAAAA T T T T T AGGCC T A TGC T T T TGA T C
- - - - - - - - - - - - - - C T AAAAAA T A T AA T T A T T AA T T A T T A T A - - A - ACA T CAGGGT CGGACAGGGCCGTGGGCACAGGTGGCA T T T T CA T T T T AAGGT A T - - - - - - - - - - C T T T CAGT AGT TGT C T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAA T T T AGAAAA T T T T CGT AA T T C TGC T T T TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT CAAAAAAAAA - CAGA T AAAA T T ACCCAGGGT CGGA T TGGGT C T AGGGCCCGGA TGGCA T TGTGA T T T T AA TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT A TGTGT CAA T CAAA T T T AGAAAA T T T T CGTGA T T C TGC T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T - - - - - - - - - - C T T CCGGT AA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AA T A TGCAACCAAA T T T CGAAAA TGT T TGTGA T T C TGC T T C TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT CAGT - AA TGTGTGA - CCACCAGGA T CGGAC TGGGCCAAGGGCCCGGGTGGCA T T A TGA T T A T AAGGAA T - - - - - - - - - - C T T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T C T T T AGAAC TGGA T C T T AC T T T AGT A T AGGACAAC T AAA T T TGGAAAA T T T T TGTGA T T C T T C T T C TGGT C
T T T C T AAAAACACCGACCGGAA T A T C T A TGT AA - - C T T T A T A TGA T AGA T CAGGGT CGGAC TGGGT CGAGGGCCCGGGTGGCA T TGT CAC T T T AAGGA T T - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T TGT C T CA T A T A T T TGT A TGT T T AAAAA TGGA T - - - - - - - TGGT A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA T C
- - - - - - A T AA T A T T A T A T A T AAC T A TGGCAA - - A T - T T T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T TGGC T CG - - T A T T TGT A T C T T T AGAAC TGGA T C T T AC TGCAGT A T AGAAGAAC T AAA T T T AGAAA T T T T T TGCGA T T C TGC T AC TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT A T AGGACAACCAGAC T T AGAAAA T C T T CGT AA T T C TGC T T C TGGT C
T A T CGT A TGGT A T AAAC T ACAA T C T T A - - - - - - - T - A T C T T ACA - T TGA T CAGGGT CGGT A T AGGCCGAGGT CCCGGGTGAC T A TGTGA T T T T AAAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT A T AAGAGAAC T AAA T T T AGAAAAA T T T C T T CA T T C TGC T T C T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T TGT C T CGGA T A T T TGT A T C T T T AGAAC TGGA T C T T AC T T CAGT A T AGGACAAC T AAA T T T AGAAAA T T T T CGTGA T T C TGC T T C TGGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T A T T T - - A T - A T T A T AGA - - T C T T CAGGA T CGGAC TGGGCCCAGTGCCCGGGTGGCAA T T T AA T C T T T AGGAA T - - - - - - - - - - CC T T CGA - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T A T C T T T AGAAC TGGA T A T T AC T T CAGT A T - - - - CAAC T AAA T T T AGAACA T T T CCGTG - - - - - - - - - - - - - - -
T A T C - - - - - GT A T AAAC T ACAA T C T T A - - - - - - - T - A T C T T ACA - T TGA T - - - - - - - - - - - - - GGCCGAGGT CCCGGGTGAC T A TGTGA T T T T AAAGCA T - - - - - - - - - - C T T TGAGT AA T T C T C T CGT A T A T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT A T AAGACAAC T AAA T T T AGAA T A T T T T C T T CA T T C TGC T T C TG - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT CA T TGT C T CGT A T A T T TGT A T C T T T AGAAA TGGA T C T T AC T T TGGT A T A - - - T AAC T A T A T T T AGAAAA T T T T TG - - A T T CCGC T T A TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAGT AGT TGT C T CGT A T A T T TGT A T C T T T AGAAC TGGA T C T T AC T CCAGT A T AGGACAAC T AAA T T T AGAAAA T T T T CC TGA T T C TGC T T C T AGCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - A T - GT T AAAGAA - T A T CCAGGGT CGGAC TGGGCCGAGGGCCCGGGTGGCA T T A T AGT T T T AAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T AACAAA T C T AAAAA T T C T T CA T T T T TGT ACA T AA TGCC
ACCGG - - - - - - - CAA T T TGCAGCC T T AGA T TGAA T - CCGA TGTGG - CACCCAGGGT CGGAC TGGGCCGAGGGCC TGGA TGGCA T TGT CA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T A T A T AACGAA T AAAA T T AGA T A T T T C T T AGGGT T A T AC T C T T TGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA - - T A T T A T T AAG - GT CACAGTGT CGGGC TGGGCCGAGGGCCAGGGTGGC T T TGT AA - T T T ACGGAA T - - - - - - - - - - C T C T CAGT AC T TGT C T CGT A T A T T T T T A T C T T T AGAAA TGGA T T - - - - - - TGGT A T A T AA T AAC T A T A T T T AGAAAAA T T T TGT AA T T CCGC T T C TGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAGGGT CGGACCGGGCCGAGGGCCCGGA TGGCA T TGTGAA T T T AAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT A T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T CGT T T TGAAGCC
- - - - - - - - - - - - - AAAC T AAAAAA T T AGT AGAAA T - GT AA T T CAA - GT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGA T ACGGGTGGCA T TGGGA T T T T AAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T C T AAGA - - - - - - AAA T T AAA T A T T T T ACA TGA T CC T AAGGC T AGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGTGACA T TGTGA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGAGT A T CAACCAAA T T T AAA T T T T T T T T C TGA T T T TGC T T T TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGTGACA T TGTGA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGAGT A T CAACCAAA T T T AAA T T T T T T T T C TGA T T T TGC T T T TGGT C
T T T TGGAAAA T A T CC TGTGAGA T A T C T T T A T T A - - - C TGAAACG - - C T ACCAGAGT CGGAC TGGGT CAAGGAC T CGGGTGGCA T TGCAAC T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - T T C T CAGT AA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CCGT T T C TGGT C
T CCCAGT AAC TGT ACCC TGT AA T T T T AAC T T T AA T - - T CA TGCGAC TGCACAGGGT CGGAGTGGGCCGAGGGCCCGGGTGGGA T TGT CA T T A T AAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAGAAACCGAGAAA TGTGGCAA T T T C T AGAAA T T C T A TGT CGAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGAC TGGGCCGAGGGCCCGGGGGGCA T TGTGA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - T T A T - - - - - - - - - - - - - AGACAAGGGCCCAGGTGGCA T T T T AA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT C T A TGC - - - - - AAAGTGGAGAAAC T T CAGT AAGTGT ACGGC T AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CAGT AA T TGT C T CGT A T A T C TGT A T C T T T AGAAC TGGA T C T T AC T T CAC TGT AGAACAAC T AAA T T T AGAAA - - - - - - - - - A T T T T AGA T C TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T A T T AAA T CAC - - T A T T ACAGAA T AC T A - - - - GT CGGAGT AAGCCGAAAGCCCGAGTGGCA T TGTGA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGT AAAA TGGT T T A T T T CAGT A T A T T T A T ACAA T T T CGT T TGGTGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T A T T CA - - - GT T C T ACAG - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T CGGT AA T TGT T T T T T A T A T T TGT A T C T T T AGA T A T TGA T T T T AC T T TGA T A T A T C - - - AC T A TGTGAAGAAAGT T T T CGT AA T T T CGC T T C TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA - - - - - A T - GT T A T A T AA - - - - T CAGGGT CGGAC TGGGCCGAGGGCCCGGGTGGCA T TG - A T CA T T AAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGACA TGA T CAACAAGCAAAGAAAACA T TGGTGA T T A T ACACC T AGCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T TGAC T CGT A T A T T TGT A T C T T T AGAAC TGGA T C T T AC T T CAGT A T A TGACAACCAAA T T T AGAA T AGT T T CGTGA T T C TGC T T C TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAGCAGGGCCGGAC TGGGCCGAGCGCCCGGGTGGCA T TGTGA T T T T AAGGAGT - - - - - - - - - - C T T T CAGCAA T - - T C T CGT A T A T T TGT A T C T T T AGAAC TGGA T C T T AA T T T AGT A T AGGACAACAAA T T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGT CAACC T TGAA T C T T A T ACA - - TGAGCAGGGCCGGAC TGGGCCGAGGGCCCGGGTGGCAA T A TGA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT A T AAAC T AACCA T T T T AGAACA T T T T T T A T AA T T T T T C T T T T T CC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T CAA T AGGGT CGGAC TGCGCCGAGAGCC TGGGTGGAA T TGTGA T T T T AAGGAA - - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T TGT C T CGT A T A T T TGT A T C T T T AGAAC TGGA T C T T AC T T CAGT A T AGGACAAC T AAA T T T AGAGAA T T T T CGTGT T T CCGT T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TG - - - T T CA T AGA - - T A T T CAGGGT CGGAGTGGACCGAGGGCCCGGGTGGCA T TGT T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T TGGACCC TGT A T A T TGAAAAAA T T T T CA T CA T A T TGT TGT T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCACAGGGT CGGAC TGGGCCGAGGGT CGGGGTGGCA T TGTGA - T T TGAGAAA T - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T TGT C T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T AGAACAAC T AAA T T T AGACAA T T T T C T TGA T T A TGC T T C TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA TGT C - - - A T CA T T AACAAAAA T TGAACA TGT TGCC - - - - T AGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T CGGT AA T TGT T T T T T A T A T T TGT A T C T T T AGA T A T TGA T T T T AC T T TGA T A T A T C - - - AC T A TGTGAAGAAAGT T T T CGT AA T T T CGC T T C TGGT C
CGA T TGAGAA TGT T A T CGAA T AAAGT AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAA TGAC T CAGT CAA T AA T AA T A TGGT T T TGGGT T T TGGT T T A TGACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGGAGGACA T T CCAGGT T AGGGAGT C T T CCAGGT T C TGC TGT TGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - AA - T T AA T T CGA - T C TGCAGGGT CGGAC TGGGCCCAGGGCCCGGGTGGCA T TGTGA T T T T AAAGAA T - - - - - - - - - - C T T T CAA T AA T TGT C T CGGA T A T T TGT A T C T T CAGAAC TGGA T C T T - - - - CAGCAA T AGGCAAC T - - - T T T AAAAGGT T T T CGTGA T T C TGC T T C TGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T CAGT AA T TGT C T CGT A T A T T TGT A T C T T T AGAAA TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T CAGT AA T TGT C T CGT A T A T T TGT A T C T T T AGAAA TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - CC T A T A T - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T CCGGGT AGCA T CGTGA T T T T AAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC T AGGC T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGA T CAAACAA T T TGGC T TGGAAAA T T T CCAAGGT T T T T T T T A TGGT A
ACA T T C T AAGT A T A T T CGAAAACA T T CGA T T T AACC T T CA T ACCA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGTGGCA T T C TGA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T T A T C T CGGA T A T T TGT A T C T T T AGAAC TGGA T T T T AC T T CAGT A T AGGACAAC T AAA T C T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T T AAC T T T CG - A T AA TGT TGT AGGGCC - CAC TGGGCCGAGCGCCCGGGTGGCA T TGTGA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAAGGT T T A T T AAAAAAAAACAA T CGT T AAGAA T T T AA T T A T AAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAAGGT T T A T T AAAAAAAAACAA T CGT T AAGAA T T T AA T T A T AAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGGGT T T C TGCAAAG - C TGGCAGGGT CGGAC TGAGCCAAGGGCCCGGA TGGCA T TGTGA T T T T AAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAGAAAAAAAGAAAAA T A TGAAAA - - - - - - - - - A T T T T T CCCC T AAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAGT AA T TGT C T CGT A T A T T TGT A T C T T T AGAAC TGGA T C T A T A T T T AA T AAAGAACAAA T AAAA T T AAA T AGT T T C TGCAA T T ACGT C T C TGT C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T A T AAA TGCAAA T - T T T ACAAA - - AA T T CAGGGT CGGACGAGGCCGAAGGCCCGGGAAGCAA TGTGA T T T T AA TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAA T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAACGA T TGTGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T TGT CACGT A T A T T TGT A T C T T T AGAAC TGGA T C T T AC T T CAA T A T AGGACAAC T AAA T T CAGAACA T T T T CGTGA T T T TGC T T C T TGCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT AGGAC TGGGCCGAGCGCCCGGGTGGCA T TGT AA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T TGT C T CGT A T A T T TGT A T C T T T AAAAC TGGA T C T T AC T T CAGT A T A T A - - - - - - - - GGACAAC T AAAC T T CGCGAC T T T AC T T C TGGT C
ACAGGAAAAA T A T T A T C TGAAGAA T T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T A T A T - - - T T AAAA T TGCA - - - - ACGCAACGT T CAAC T CGTGGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGTGT A T A T T CGT CA T T ACAGA - T T A T ACAGGGT CGGACAGGGCC T AGGGCCCGGGTGGCA T TGTGA T T T T AAGGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACA T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CGT T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGA T C T AC T T A T T CCAGA - - T CACCAGGGCCGGAC TGGGCCGAGCGCCAGGGTGGCA T T A TGA T T A T AA TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT A T CC T CCCAC T A TGGCAAAA T C T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GT AAAA T A T - - - - - - - - A T A T TGAA T T T AAC - T T AAAAA - - - - AAACAGGGACGGAC TGGGCCGAGGGCCCGGGTGGCA T TGT CAC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T CAGT AAGTGT C T CGT A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT A T A T AA - - - C T A T A T T CAGAAAA T T T T CGT CA T T CCGC T T C TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACGACCGCAC TGA T T T T T ACA T AA T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGCCAA T A T C T A T - GT T A T AAAA - TGA T CAGGGT TGGAC TGGGCCGAGC T CCCGGGTGGCA T TGTGA T T T T AGGGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT A T TGAAACACAAAAA TGAAAAACCC T A T A T AAA T C TGCA T T T AGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CCAGGGT AGGAC TGGGACGAGGGCCCCGGTGGC T T TGTGACGC T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGGCCGA T - - - - - - - - - - - AAAAAGT T T C T A TGCA T T T AC T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGT C T C T AAA - ACA T A T ACACAA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T T AGGGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCA T AGCGCCGT T ACGT T CCAGT AA T T T T T ACG - - - - - - - - CGTGGAC
A T ACA TGGAA T AA - - - - CGT AACC TGAA T T A - - AC - T T CACACA - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T T A T C T AGCA - - - - TGT A T C T T T AGAAC TGGA T T T T AC T T CAA T A T AGGACAAC T AA T T T T AGAAAA TGT T CGTGA T T C TGC T T C TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - A T - T T T A T A T T - - A T ACCAGTGT CGGAC TGGGCCGAGGGCCCGGGTGGC T T T T TGA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCAAAG - C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGCCC TGGTGGT AA TGTGA T T T T AA TGAAA - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T TGT C T CGT A T A T T TGT A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC TGAA T T T AGAAAA T T T T TGTGA T AC TGT T T C TGGT C
T T T C T C TGAA T A T T T T A T AAAAAA T AGT A TGAA - - - T CAGT AAA - - AA T C T AGGGT CGGCC TGGGCCGAGGGCCCAGGTGGCA T TGT CAC T T T AAAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT A T T TGAGAAA T TGA T T T AACCA T T T T CGAGGAC TGGGC T T C T AA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CAGGGT CGAAC TGAGCCAAGGGCCCGGGTGGC T T TGTGAC T T T AAGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T TGT CAAA TGT T T A T T T T T A T A T TGT A T TGAAC - T T AA T AAAA - CAGGCAGGGT AGGAC TGGGCCGAGGGCCCGGGTGGC T T TGTGA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T CA T AGGGT T C T AGGTGAAC TGT T AAAGGAGA T T A T T ACGT A - - GT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGGCCCGGGTGGCA T T A T CAC T T CAAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGCA TGGGCGT CCAGTGCAAAAAGT T T TGGTGA T TGTGGT T T T A T T T
C T T CA T AGGGT T C T AGGTGAAC TGT T AAAGGAGA T T A T T ACGT A - - GT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGGCCCGGGTGGCA T T A T CAC T T CAAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGCA TGGGCGT CCAGTGCAAAAAGT T T TGGTGA T TGTGGT T T T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAC - - - T T T A T A T A - - - - T ACAGGGT CGGAC TGGGT CGAGGT CCCGGGTGGCA T TGT CAC T T T AGGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAA T A T T AA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA - CC T T CAGGGT CGGAC TGGG - CGAAGGCCCGGGTGGCA T TGT T AC T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAA T T A T CAA T T A T AACAGT AGT T A T C T T A TGAGC T T T T T T C T C T T C
- - - - - - A T ACGAAAA T T T ACA - - - - - - - - - - - - - T - T T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T A T CA T ACAGA - - C T T TGT ACA - - GCAACAGGGT CGGAC TGGGC T T AAGGCCCGGGT AGC T T TGT AAC T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T C TGTGA T T CA T C T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AA T T T T AA T - - T CA TGCGAC TGCACAGGACCGGAC TGGGCCGAAGGCCCGTGTGGCA T TGT CGC T T T A TGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAGAAACAGAGAAA TGTGGCAA T T T C T AGAAA T C T T A T A T C - - - GA
T T T CGC T AACCA T AACA T CAGA TGC T T T T T T AA - - T T T TGT ACA - - - - - - - - - GGT CGGAC TGAGCCGAGGACCCGGGTGGCA T TGTGAC T T T AAGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCACA T T T AGGAAA T T T T CGTGA T T C TGC T - C TGGT T
- T T T T T TGAA TGT CGT C TGTGA T AA T - - - - - - - A T - ACCA T A T - - - - - - T CAGGGT TGGAC TGGGCCGAGGGCACGGGTGGC T T TGTGAC T T T AAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T AA T AGGCAA - - - - - - - - - - - - - C TGAA T ACCCACC T T T CAACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCA T TGCCAC T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T A T T T T AGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT AGGAC TGGGCCGAGCGCCCGGGTGGCA T TGT AA T T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T TGT C T CGT A T A T T TGT A T C T T T AAAAC TGGA T C T T AC T T CAGT A T A T A - - - - - - - - GGACAAC T AAAC T T CGCGAC T T T AC T T C TGGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGA T - C T T A T A T AG - - - - - - - - GGT CGGAC TGGGCCGAGGGCCCGGA TGGCA T TGT T AC T T T AAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T AAAAAA T A T C T T A T AA T A T ACCAAA T T T A - - C T T CAGA T AA T C T T T CAGGGT CGGAC TGGGCCGAGGGCACAGA TGGCA T TGT CAC T T T T AGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGTGT T T TGAGT AGAGA T ACAAAGT T T T CACGAC TGTGC T T C T T A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA T ACA T AAAC T A T T A T T T AAAAA T T CCCA T AACCA TG - T T T T AGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAGT AA T TGT C T CGT A T A T T TGT A T T T T AAGAAC TGGA T C T T AA T T CAGT A T A TGAAAACC T AA TGT AAACCAC T T - - - - - A T T T TGTGT TGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT C TGGGTGGCA T TGT CAC T T T AAGGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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