
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1046
T AGAAAA T A TGA T TGGT A T T T T T AC T T T CGAA T T T TGT T CAA T AAAAAC T T T T T AGACAGGGTGTGT A TGT AACAGTGCAACACCAA T T T A T T AC T T T AA - - - - - - - - - - AAAAAA TGA T A T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - C TGT A T AAAAAGT T T TGT TGAAAAAAACGCACAAA T AAAAA - A T T TGA T CGACAAA - - T T CGAGCC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGT TGAGCA T T T T T T CCAA T A T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT TGA T A T TGCAC TGT T ACA TGACACAC TGT A T AAAAA T - - - - - - - GAA T AAA T TGCACAACCAAAAA - T C T CAA T CGA T A T ACACAAAC T T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T T A TGACACA T T T T T T T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGT TGGT A T T ACCC T T T T ACA TGACACAC TGT A TGAAA T A T T T TGT TGAAAAAAA TGCGCAAC T AAAAG - - ACCAA T CGACGT A T CCGAGTGT T T T T
- AAAAAA T A TGA T TGGT A T T T T T A - - A T TGAGCA T T T T T CAACAAACCC T - - - - - - - - - - - - - - TGT - - - - - ACAGTGAAA T ACCAA T T T C T T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGT A T A T T T CA T T TGCC TG - T T A T CGT AGCC - - - - - - - - - - - - - - T T
GAAAAAA T A TGA T TGA T A T T T T TGGT TGTGCAA T A T A T T CAA T AAAAAGT T T T T A T ACGGGGTGT T T A TGT AACAGTGCAGT ACCAA TGT C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T TGGT A T TGCACCGT T ACGTGA T ACAC T C T A T AAAAAC T T T TGT TGAAAAAAA TGCGCAACAAAAAA - T A T CAACCGGCA TGT CCGAGCGT T T T T
GAAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - T AGT TGCGCA T T A T A T CAACAAAAAC T T - - - - - - - - - - GGCGGGT A TGT AACAGT AAA T CACCAA T T T T T T A T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAACCAACAA - CAGCAGAGGGCGT T T C T AAC TGGCGT T
AAAAAAA T A TGA T TGA T A T T T T T AGT TGCGCA T T T T T T T CCACAAAAC T T T T A T AAACAGGGTGTGCAA T T AACAGTGCAA T ACCAA T T T C T T C T T T T T A - - - - - - - - - - AAAAGT T AGT A T TGCAC TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAA TGCGCAAC T AAAAA - T A T CAA T AGACGAGA TGAAGCGT T T T T
T CAAAA T AA TGA T T AAAA - GT T A T T T TGCC T A T TGCGT T - - - CAAAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T TGA T A T T A T AA TGT T ACA TGA T ACA T TGTGT AAAA TGT TGTGT TGAAAAAAA TGCGCAAC T AAAAA - T A T T AA T CGACGT T T CCGAGCG - - T T T
AAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAA T AA T CCCAA T ACAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAACAAA - C TGT AGT TGGT AGAAAAAAA TGGT A T -
GACAAAA T A TGA T TGGT A T T T T T A T T T T AGGCA T T T T T T T AAACAAAAAC T T T T T T ACAGGGTGTGT A T T CCACAGTGCAA T ACCAA T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA T T CGGA T CAAACGC - T ACCGCCAAA T A T AAAAAAAAAACAA T
- - - - - - - - - - - - A T TGTGCAC T C T T C TGTGCA T T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT TGGT A T TGCAC T A T T ACACGACA T AC TGT A T AAAAAGT T T TGT T AAAAAAAA TGCGCAACAAAAAA - T ACCAA TGAACA TGT T C - - - - - T T T T T
AAAAAAA T AA T A T T AGT A - - - - T T AGTGCGCA T T TGT T T CAACAAAAAC T T T T T A T ACAAGGTGTGTGTGT AGCAGT ACAA T T CCAA T T CC T T T T - T T AA - - - - - - - - - - AAAGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGAGC T AAAC T AAAAA - T A T CAA T CGACGTGTGCGAGCA T T T T T
GCCGAAA T AAAACAAGT A T T CCCAA T AAAGAAACAAAA T AAGCAC T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT TGGT A T TGGT C TGT T CCA TGACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAA T T CCA - - - - - - - - -
GC TGAAA T AAAACAAGT A T T CCCAA T AAAGAAACAAAA T AAGCAC T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT TGGT A T TGGT C TGT T CCGTGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAA T T CCA - - - - - - - - -
T T CAAA T T A T - - - - - - - - C T T T T TGTGT T A T AGT T T T T CCAGAAACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT TGGT A T TGCAC T A T T ACA TGACACAC T C T A T A T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA - AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - AC T AA
AAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT TGGT A T TGCAC TGT T ACA TGA T T CAC TGT A T AAAAAGT T T TGT T T AAGAAAA TGCAGAAC T AAAAA - T A T CAC T CAACGTGT CCGAGT A T T TGT
T AAAAAAC T T AAA T TGTGCGT T T AA T T T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAAAAA T AC T AAAC T AA T AA - AA T CAA T CCCCA TGT T A - - AGCGT T T T
AAAAAA T T - - CA T TGGT A T T T T T AGA T T T TGA T A T T T T T AAGAA T AAAC T T T T T A T ACAGGGCA TGT A TGT CACAGTGAAA T ACCAA T T T C T T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAA T C TGAAA T T AA T T A T A T A T CA T A T T CACA T C TGGT T A T T AC T
- - - - - - - - - - AGT T AA T A - - - - T T AC TGCA T AA T AAGTGAAAAAAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T T C T AA T AA - - - - - - - - - - AAAAA T TGCCA T TGCAC TGT T ACA TGACAGAA TGT A T AAAAAGT TGT T T TGAAAAAAA T ACGCAAA T AAGAA - T A T CAA T CGACGT C T C T - - - - - CC T T T
AAAAA T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGT T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA TGC - CAAC T AAAAAC T A T CAA TGCAAGTGT C - GAGCGT T T T C
GAAAAA T T AG - - - - - - - - - - - - TGA T TGCGCA T T AA T T T CAGCAAAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAAGT AAAGT - - - - - - - - - - - AGA T T AG - - - - T TGT T
GCAAAAGAGT AAC - - GT A T T T C T - - CACAGC T CCA T A T T T AGT TGA TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGA TGGT A T T T T AC TGT TGC T TGACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - AAAAA TGCGCAAC T AAAAA - TGCCAA T CCGCGGC T CCAAGCA - - - - -
GAGAAAGGA TGCGT T T TGTGT T T CGGGGT T AAA T T T T ACAACGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAC T T ACAAAA T CAAAGA T CC T TGA T T T AAGT A - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T T A T C T T T T TGCAA T CAGCC T CAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAA TGCCCAAC T AAA - A - A T A T AA T T T T CGA - - - - - - - - - - - - CG
- - - - - - - - - - AA T T AGTG - - - - T T T TGA T CAAC T CCA T T T AGT CAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGC TGGT A T TGCAC TGT T ACA TGACACAC TGT A T AAAAAGT T T T C T T AAAAAAGG - - - GCAAC T AAAAA - T A T CAA T CGACA TGT CC T AGCGT T T CA
GAAAAAG - - - AA T CAGT A - - - - - - - - - A TGT A T TGCA T T T AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T AGT A T TGCAC T A T T ACA T T ACAAAC TGT A T AAAAGT T T T T T T T AAA - - - - - - - - GCAACCAAAAA - CA T CAA T CGACA TGT T CGAGCC T T T T T
T AAAAGGTGTGA T CGGAA T T T C T T A T CA T AAA T CGCAC T T TGT AGAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT TGC T A T T CCAC T A T T T CA T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAA T AGAAAA T TGGAAA T T A T T AA T T AA T T T A T C T AAGT A T T T C T
T AAAA T C T A T - - - - - - - - T T T C T CA T T T TGGA T C T C T CCGT A T AA TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAGAGA T AGAA T AAGGAA - CGTGA T T T AA T C TGT C TGAAAA T T C T T
- - - - - - - - - - AGT T CA T A - - - - T T AA T A TGCGT T T T A T T A T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAACAGACCC - - - - CCAAGGG - TGACAGT CGA T A TGAAC - - - - - A T T T T
GAAAAAA TGTGA T TGGT A - T T T T T T T CGCGCA T T T T T T T CAAAAA T AA T T T T T - - - - - - - - - CA TGT A TGT AA T AGTGCAA T ACCAA T T T CC T A T T T T AA - - - - - - - - - - ACAAGT CGGT A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAGAA TGTGCAAC T AAAAA - T A T T AA T CGACGGA - - T CCAAGC T T T T
CA T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T AGAGAGAGACGAGGAA - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA - C T ACAA T A T C T AGA T CCGAG - - A T T T T
GA T AAAA T A TGA T TGA T A T T T T T AGT TGCGCA T T T CC T T TGCCGT AGAA T - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGT AGT AGTGCAA TGCCAA T T T T C T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGAGT T A TGT CGC T AAA TG - TGGCGACCAACCA T T T CGGACA T T AGA
- - - - - - - - A TGGT TGA T A T A T TGAGGC T TGCAGT TGA T T T A T CAAGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - - - - - - - - T CAC T T CACAA - T ACCAGT CGA T C T C TGT - - - - - GT T T T
GACAAAGT A TGAA T T T T A T T T T T A T T T C T ACA T T T T T TGCAACAAAAAC T T T C T AAACAGAGCGTGT A TGT AACAA TGAAA T ACCAA T T T C T T A T TGT AA - - - - - - - - - - AAAAGT T TGT A T TGCAC TGT T ACA TGACACAC T A T A - AAAA TG - - - - - - - GAAAAAAA TGCCCA T C T AAAAA - T A T CA T CCGACGCGT T C - - - - - T T T A T
- - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCACA T AA T AGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAGT - - - - - - - - - - - GT A T TGGGTGA T T AGT
AAAAACA T A TGA T TGA T A T T T C T AGT TGGGAAC T A T T T T CAGCAAAAGC T T T T CA T ACAGGGT A TGT A TGT AACAGTGGAA T ACCAA T T T T T T A T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT TGGT A T TGCAGTGT T ACA TGACACA T T A T A TG - - - - - - - - - - - - GAGGAAAGT A T A T AA T CAA TGT - T ACCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT AC TGT A TGAGTGGT T T T T T T ACGTGTGT AC T AAAC T AA T CGTGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGT TGGT AA TGCAC TGT T ACA TGACACGC TGT T T AAAAAG - - - - - - - GA - AAAGA TGCA T AC T T AAAAA - T A T T AA T CGACGGGT AC - - - - - GCGT T
AGAAAAGT A T A T T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T ACA TGACA T AC TGT A T AAAA TGT T T TGT TGAAAAAAA T ACGCAAC T AAAAA - CA T CAA T CGACGTGT CCGACGA T T T T T
GAAAAAA T A TGA T TGGT A T T T T T TGT T - - GCA T A T T T T T T CCACA T T T T T T T T T A T ACGGGGTGTGT ACGT CA T AGTGCAA T ACCAA T T T C T T A T A TGCA - - - - - - - - - - AA - - - - - - T AA T TGCAC T A T T ACA TGACACAA TGT A T AAAAAGT T T TGT TGAAAAGAA TGCGCA T CAAAAAA - T AC T AA T CGA T - - - - - - - - GTGT T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT AAACC TGT A T T T T T T TGTGGAAAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACAA T AACCAACAGGT AG - T A T CAAAC T A T T T C T TGAAAAAC T T A T
GAAAAAC T C TGA T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T A T CAGAA T CAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CC T
GAACAAA - A T CACGGGT A T T T T TGGT - - - GCA T T T T T T T CAACAAAACC T T T T T A T ACAGGGCGT A T A TGT AACAGCGCAA T A T CAA T T T C T T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAA T T TGC T T C T T AAAA T TGACGA TGGAAAAAAA T CAAAA T T A T A
ACGA T AACA TGAA T T ACGT T T T CAAC TGTGAA T AGGGT T CAGCA TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACA T AGAA T CAGC T AAGAA - GA T AAA T AAAA - - - - - - GAA T A - - - - -
T AA TGGA TGT CA T T AGT A TGT T T T C T T T TGGA T T T T T T ACAAAA T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAGT T AAA T A T T AA T T T C T CA T T T TGA - - - - - - - - - - AAAGGT TGGT AA TGCAC TGA T ACACGACACA T TGT A T AAAAAGT T T CGT TGA T AAAAA TGCCCAAC T AAAAA - T A T CAGT CGACGTGT CC - - - - - GT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGC TGC T AC T AACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC T T TGGT A T TGCAC TGT T A T A T AACACAC TGT A T AAAAAGT T T TGT T AAAAAACA TGC T CAAC T AAAAA - T T ACAA T CGACGT TGC TGAGCGT T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T AA T T T T - - - - T TGACGA - T A T T T AA T T T AA T T T T CAGAAA T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT A T - - - - T ACAC TGT T ACA TGACACAC T A T A T AAAAAGT T T TGT AGAAAAA T A TGCGCAAC T AAAA T - T ACCAA T CGACGT A T CCGAGAGT T T T T
- - - - - - - - - - AA T T AA T A T T T C T AGT TGCGAA T T T T T TGGAA T A T AAAC T T T T T A T ACAGGGTGTGT - - - - - - - - - - - C TGT AA T CGT T T T T AA T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAA T T A T TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGAACA T T C TGC T AAAAAAC T TGAA T AGT TGT A T T T AAA T A T T T T T
- - - - - - - - - - GGCCAACA - - - - AAA T TGGA T A T TGCC T T CACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGC TGGT A T TGCAC TGT TGCA TGA T ACAC TGT A T AAAAAGA T T T T T TGA - GAAAA TGCGCAGC TGAA TG - T ACCAA T CG - - GTGT CC - - - - - CGT T T
- - - - - - - - - - AAC T AGCCC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAACCA TGCA T T AC T AA T T A T T T T T AAAGGACA TGC T TGAACG - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT TGGT A T TGCC T TGT T A T A TG - - ACAC TGT A T AAAA TGT T T TGT TGGCAAAAA TGCGCAAC T AAAAA - T ACCAA T CGACGTGT CCCAGCG - T T T T
T AGGT T A T CC - - - - - - - - T CC - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAAAAAGAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAC T AAA TGT ACGT A - - TG - T TGT AGT AAAC - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AAGAC - - - - - - - - - - - - - - - TGTGC T AGAAGGAGACAAAGAA - GA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT TGGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - T AAAAA T CGA T TGGT C T AAGCAA T T T T
ACAAAAA T A TGA T T AGAA T T T T T AGT T ACGCAAAA T T A T A TGCA T AAA T A T T T T A T ACAAGGTGTGT A TGT AAAAGTGCAA T ACCAA T T T T T T A T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAA T T T T TGA T CAAGGAA - - - - - - - - - - - GAGT CCCAA TGT T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGC TGA T A T TGGGA TGT T ACA TGACAAA T TGT A T AAAAAGT T T TGT TGAAAAAAA T T CGCAACAAAAAA - T AACAA T CGACGAGT CCGAACGT A T T T
AAAAAAA T A T AA T TGGT A T T T T T AGT TGCGCA T T T T T T CAACCAA - A T T T T T T T A T ACAAGGTGTGT - T ACAAGAGTGCAA T ACAAA T T T C T T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AGT CAA T T A T T TG - CAGAGC T C TGCGTGCCAGAACGACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT TGGT A T T T CAC T A T T ACA TGACACGC TGT A T AAGAAA - - - - - - - GAAAAAGT C - CCCAAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C
GAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAAAAAAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCCGGACGC T T CGC T AACCA - TGT T AGCA T CAA TGA T T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AA T CGGT C T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T CGAA T ACAGAA T CGAA T A T T AGCGA T T CAAGTGC T C - - - - - TGT T T
- - - - - - - - - T AA T TGGCCGT TGT CA T T T CACA T T ACA T T AA T T AGTGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - GCA T T T T ACGGT CA T T AGT T T T AGTGTGA TGT TGAC T T T
- - - - - - - - - - AA T CGGT C T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA TGGAGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T CGAA T ACAGAA T CGAA T A T T AGCGA T T CAAGTGC T C - - - - - CGT T T
AAAAAAGT A TGAC TGA T A T T TG - AGT TGCGCA T T T T T T T CAAAAA - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT TGGT A T T ACA T TGT T ACA TGACACAC TGT A T AAAAGT - - - - - - - GA - AAAAA T T AC T AAC T AAAAA - T A T CAA T CGACGGGT C T AAGAA T C T T T
GAAAAAA T A TGA T T AGT A T T T T T AGT TGCCCA T T T T T T T CAAGAAAA T C T T T T T A TGCAGT T TGTGTGTGT AACAAGGCAA T ACCAA T T T C T T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGA TGGT TGT C T CA T TGA TGA - AGTGT T C TGGTGT T T CC - - - CA T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T AA T A T TGCAC TGT T A T A TGACACACCGT A T AAAAAGT T T TGT TGAAAAAAA TGCGCGAGCAAAAA - T A T CAA T CAACGTGT T CGAGTGT T C T T
AAAAAAA - - A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGA T T ACAA T AGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGT TGGT AC TGCAC TGT T A T A TGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGCGAAGC T AAAA - - CAGCAA T CCACC TGT C TGAGT C T T T C T
AAAAA T AGCG - - - - - - - - T T T T T AC T T A T AGACGT T T TGGT T AAAGGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAA TGTGT AAC T A - - - - - - - T T AGTGCCGA T CGT C T CGTGT TGT T
AAAAACACA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAAAA T T ACAAA T CAAAAA T T T A T A T T T AAAC TGT T C - - - - - A T C T T
AAAAA T AGA TGA T TGGT A T A T T T AGT AACGCA T T T T T T T T AACAAAAAC T T T T TGT A T ACGGT A TGT A T A T AACAGTGC T ACACCAA T T T C T T A T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAGAAGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T T T A
AA T AACA T A T AA T T T A T A T T AC TGA T AA T AGA T T T CA T TGAA T CCAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AA T ACACC TGAC T AA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAAGT TG - - - - - - - - - T TGAA T AG - - T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - CGA T CAAGA T AA T AAAAAA - CA T CAA T AA T A - - - - - - - - - - - - T T CA
T CGAAAA T A TGA T T CGT A T T T T T AGT TGT ACA T T T T T T T CAACAA - - - - - T T T T A T ACAGGAC T TGT A TGT AACAGTGCGAGAGCAA T T T C T T A T T T T T A - - - - - - - - - - AGAAA T TGGT A T TGT AC T C T TGCA T AACACAC TGT A T AAAAA - - - - - - - - GA - AAAGA TGCGCAACAAGAAA - T AC T AAA T T T AGTGT CCGAGCGT T T T T
GAAA T AA T A TGA T T CA T A T T T T T AGT TGAGCA T T T T T T T CACCAAAAAC T T T T T A T A T AGGGTGTGT A TG - - - - - - - - CCA T ACCAAA T T T T T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGGAACA T AACGT TGAAGA - CAGCAGT AGGCA TGT T TGA T A T T T CC T
- - - - - - - - - - GGA T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA TGGA TGGT AAAC T AGAAA - TGA TGA T TGAGGCC T T AAAAAA T T T T C
CAAAAGGT AGGACGGACGC T T TGCGTGCGGCA T TGT C T T T TGCAGGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T A T C T A T AACCAA T AA T T A T T A T T T TGT ACA T T TGAACC T T T T T
TGCA T TG - A T T AA TGT T A TGT TGCAACACC T A TGGT T T CCACC T CCAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGT TGGT AC TGCAC TGT T ACA TGA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAA T TGCGC T AC T AAAAA - T ACCAA T CGA TGTGT T C - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T ACA T AAAAAA T T AAGAAA T AA T T AAACA T A T A T T T - - - - - - - - C T
GGACGGACGCGAC T A T CGT A T C T T C TGCAGT AC T T CA T T T T A T A T AA T T T - - - - - - - - GGGGTGT T T A TGT AACAGTGCAA T ACCGA T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA TGAAGT A T AGA TGAGAGGCGA TGAGCGA T - - - - - - GAGCGTGGCG
CAAGAC T CA T A T A T CC T A - T T T A T A TGGCC T T T T T T A T CGAACAA T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGAAAAA T T T CAGCAAAGT A - TGT CAA T T CA - - - - - - - - - - - - - - T T T
- - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CGT C T AGAAGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T AAAAGT - - - - - - - - - - - GT AAC TGAAAGT T T A T
GAAAAA T TGTGA T TGGT A T T T T T AAA TGCACA T T T T T T T CAACGAAA T C T T T T T A T ACACAGTGTGT A TGT AACAGT ACAA T AC T AA T T T C T T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAGGAACAC T AAA T AAAAAAA - - - - - - - - - - - A TGC T CCAAAA T T CA T
- - - - - - - - - - GGT T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT TGGT A T TGCAA TGT T ACA TGACAAAC T A T A T AAAGAGT T T T T T CGT AAAGAACAAAAAA T T A T T CA T T AC T TGT CAAAACGT T T - - - - - A T A T T
T T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T A TGT AACAGTGACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT TGGT A T TGCAC T C T T ACA T AA T ACAC TGT A T CAAAGG - - - - - - - AA - AAACAGGCGCGAC T AAAAA - T A T CAA T CGACGGGT CCGAACGT T T T T
- - - - - - - - - - AGT TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAG - T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AGT TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAG - T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - GGA TGGT T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT TG - - T T A T TGAGTGACAA - T AA TGACACA T A T T T T - AGGAAC T T A T
- - - - - - - - A TGA T T T C T A T C T C T AGT TGCACA T A T T T T T T CGACAACAC T T T T T A T ACAGAGTGTGT A T A T AACCGT T AAA T ACCAA T T T C T T A T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAAA T C T ACAA T T AAAAA - - - - - - - - - - - - GCA T T T AA T T A T T T A T
T T T AAAA T A TGAAGAA T A T T C T T A T T T T T A T AA T T T T T CA T T AAA T T CGA - - - - A T ACAGTGTGT A T AGC T AACAGTGAAA T ACCAA T T T C T T A T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT TGGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAA TGGACGTGT CC - - - - - T T T T T
A T CAA T T T T CAA T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T CA T T T A T C T A T C T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T C T T T
T AAAAAAAC T - - - - - - - - T T T T A T ACAACGAAA T A T T T T T AGGA T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAAAA T A T T AAACAAAAAA - - - - - - - - - - - - AAGT T T - - - - - A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGGGCGA T T - - - - - - - - - - - - T T T ACAAA - - T C T AAGA T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGGGCGA T T - - - - - - - - - - - - T T T ACAAA - - T C T AAGA T T TG
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