
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1047
ACA T T A T TGT A T A T AA T T AAAA T T AAGT AAC T AA T T - - - - - AAGACAGT T CAGTGA TGCCAAC T CC TGGGAAA T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T A T A TGGGAAA T T C T T T T T CAGAAAGT TGGCAACGC TGAGACAG - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AGCA T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T T T A T T T CGGGAAGT TGGCAACAC TGAA TGGA T T - AA T A T CGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T T T A T AAA TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGGC T T TGTGGCAAA T T C T A T T T CGGA T AGT T TGCAAAACAGCC TGT A - - T AA T AAAC T CAC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CAGAAAGT TGGCAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AACCC T C T T TGTGGAAAA T T C T A T T T CGT AAAGT TGGCAACGT TGAGGAGC T - - - A T A T TGT T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA - - - - - - - - - - A T - T TGACAGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CAGAAAGT TGGCAACAC TG - - - - - - - T - GA TGAA T CCA T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGA T T T T AA T T A T AAA T CAAGT T T T A T T T T T TGAA - - - - - T A T T AC T AGCAGTGA TGCCAAC T CGTGGGAAA T T T T CCGA T T CGTGGAAAA T T T CGA T A - - - - - - - - - - A T T T T T ACCGT T T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGAAAGT TGGCAACAC TGA T T AC T T C T A T T T A T T T T T C T T T T A T ACAGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T TGCC T T TGTGGGAAA T T CCA T T T CGGAAAGT TGGCAACAC TGT T CA T A T A - AA TGT TGC T AA T T T AAA T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T ACAGT A T A T AC T T T AAAAAAAA T AAC T A T T T T T AAAACCGCGT C T CAGTGA T T CCAAC T CGCGGGAAA T T T T CCGAA T CGTGGGAAA T T T TGACA - - - - - - - - - - A T T T T CA T CGT CC T CGTGGGAAA T T C T AA T T CGGT T AGT TGGCAACAC TGT CGCC T T C T AAAAAAA T C T T A T T T A T T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGT AGGAAAC T A T A T T T CGGAAAGT TGGCAACAC TGGT T CCA T C - - - - AGGC T CCACCGT ACAGCAC T T - - AAA T CAAA TGAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T A TGTGGGAAAC T C T A T T T CGGAAAGT TGGCAACA - - - - C TGGA - - - AC T AAGC T CA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT T T T C T TGGGAAA T CA T A T T T CGGA T AA T TGGCAA T AC TGT T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A TGAACAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGT CCGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T C TGA T AGT TGGCAACAC TGGGTGTGT T T AAAGT AGGCA T A T T T T AAAACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT T T CCGTGGGAAA T T T T C T T T CGGAAAGT TGGCAACAC TGGA T - - - - - - - ACA T AC T T AA T T T T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGT CCGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T C TGA T AGT TGGCAACAC TGGGTGTG - - - - A T A TGT T CA T TGT TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGT AGGAAA T T C T A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC TGGT T CGG - CGA T T C T ACA T A T T T T C T T CAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAA - - - - - - - - - CAGC T T A T TGGAAA T T T CGCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACC T T C T T CGTGGGAAA T T T T A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC TGAGCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGACCGT T T T CGTGAAAAA T T C T A T T T CGGA T AGT TGGCAA T AC TGT T TGT A T T - - - T A TGGGCGA T T T CGT AGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA T C T T A T A T A T AA T T T AGGA T T AGTGA T TGGT A T T AGT CA T TGGCGT CAGTGA TGCCAAC T TGTGGGAAA T T T C T TGA T T CGTGCGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCA T C T T CGT CGGAAA T T C T A T T T CGGAAAGT TGGCAACAC TGA T TGAC T T - A T T T TGA T T T T T T T T T T AAA TGCG - - CAA T A TGA T AAGC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T CCGAA T CAGTGGTGCC T AC T CGTGGGAAA T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGACA T T C T A T T T CGGA T AGT TGA T AACAC TGC T CCGA T - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGTGGCA TGCC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T CCGAA T CAGTGGTGCCAA T T CGTGGGAAA T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGACA T T C T A T T T CGGA T AGT TGA T AA T AC TGC T CCGA T - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGTGGCA TGCC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGA T AA T TGGCAACAC TGC T T T AG - - - AA T ACACGCAC T T T CGCAG - - - - - - - AA T T ACGGCCCGC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGAGGGAAA T T C T A T T T T C T A T TGAC T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT A T T CGTGGGAAA T T T T A T T T C TGA T AGT TGGCAACAC TGCCAGTGT T - - CAA T AGGGGA T T T CGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T CGTGAGAAA T T T C T AGA - - - - - - - - - - A T T T TGAGCGT C T T TGTGGGAAA T T C T A T T T CAGA T AGT T AGCAACAA TGT CACAA - T - - GTGAAA TGGCCCCCGT AA T T A T T AAGAACA TGA T AACGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T - - C T AAA - GTGCGT T T CAGTGA TGCCAAC T CGTGGGAAA T T CCCCGA T T CGT AGGAAA T T T CAAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC TG - GTGCGT - - AA T AAGGCAGT AC T TGCA TGT T AA - - AAA T A T AA T AAA T AA
A T A T T A TGAAGT A - - - - - T AGAC T A T A T AA TGA T AG - - - - - CA T T ACAACCAGTGA TGCCAAC T CGT CGGAAA T T T C T CGA T T CGTGGGAAA T T T TGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC T AA T T ACA T - - - GCA T AA T CA TGT T T A T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T A TGAAGT A - - - - - T AGAC T A T A T AA TGA T AG - - - - - CA T T ACAACCAGTGA TGCCAAC T CGT CGGAAA T T T C T CGA T T CGTGGGAAA T T T TGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGCCCGT C T T TGTGGGAAA T T C T A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC T AA T T ACA T - - - GCA T AA T CA TGT T T A T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT TGGT C T AGTGA TGCCAAC T CGTGGGGAA T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T C T AGA - - - - - - - - - - A T T T TGA T CGT C T T CA TGGAAAA T T C T A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC TGCGT TGG - - - - C T AAGC T T A T A T CC TGAGGGT C T - - AGGAGTGT CGGA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGAC TGT C T T TGTGGAAAA T T C T A T T T CGGA T AGT TGT CAACAC TGT - - - - - - - - A T T A T AA T AACC T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGAAAGC T AGCAACACGGCGCCCA - - - - A TGACA T T CCCA T T A T AAA T T T A - - T AAAA TGAC - - - - - -
T AGGT A T AGA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - - AACCAGTGA TGC T AAC T CGTGCGAAA T T T CCCGA T T CGGGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T T AACCGT C T T TGTGGGAAA T T CGA T T T CGGA T AGT T AGCAACAC TGGAAA T AC - - AGAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGA T CGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGA T AGT T CGCAACAC TGC T CA T A - - T AGT T AAAA T A T T TGCAC TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC TGT T T T CAAGCA T CGT T AGCAGTGA TGCCAAC T CGTGGGAAA T A T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T C T TGGGAAA T CC T A T T T CGGA T AGT TGGT AA T AC TGA T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT ACGAAAAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T CAGGCAGTGA TGACAAC T CGTGGGAAA T T T T CCGA T CCGTGGGAAA T T T TGAGA - - - - - - - - - - C T T T TGAC TGT C T T TGTGGGAA T T C - T AC T T CGGA T AGT TGGCAACAC TGA T C T CA - - - - GT A T T A T A T T A T T T T T AA T AGT A - - A T A T ACAA T AAA T A T
- - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T CCAAC - - - - - - TGCCAGCCCAAGGGA T A T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGG - - - - - - - - - - A T T T TGA T CGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGA - - - C TGGAAAAAC TGGA T AGA - T - - CAA TGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - - - T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGA T AGT T CGCAACAC TGC T CA T A - - T AGT T AAAA T A T T TGCAC TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T CCAAC - - - - - - TGCCAGCCCAAGGGA T A T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGG - - - - - - - - - - A T T T TGA T CGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGA - - - C TGGAAAAAC TGGA T AGA - T - - CAA TGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T - - - TGT C T CCGTGAGAAA T T C T A T T TGAGA T AGT TGA T AA TGGTGT AAAAA - - - - GTGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T T T AAA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAGC T CCGT C T AGTGA TGCCAAC T CGTGGGAAA T T T T CCGA T T C T T TGGAAA T T T AGAGA - - - - - - - - - - AGT T TGAACGT C T T TGTGGCAAA T T C T A T T T AGGA T AACCAAC T - - - - - - GACA T AC - - TGAGGGA T TGT A T T T T T T A T T T T A - - AAAAA T AGCAGGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T CAGT CCAGT AA TGCCAAC T CGT CGGAAA T T T CCCGA T T CA TGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGA T AGT TGGCGAC T CAGT C T T AA - - - - ACACA T TGGGA T T CACAA T CC TG - - GGAAA T AGT AAC T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAGACC - - - - - - TGCCAAC T AGTGT AAAA T T T A T CGA T T CGTGTGAAA T T T TGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACAGT C T T CGTGGGAAAC T C T A T T T CGT A T AGT TGGCAACAC TGCACAGGA T - - T CAAAA T A T A T T T CA T CAAAA T A - - AAAGACGACACGT T T
- - A T T T T T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA TGCCAAC T CGAGGGAAA T T T CCCGA T T TGT T TGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGGCCGCC T T CGTGGGAAA T CC T A T T T CGGA T CGT TGGCAACAC TGT CC T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T T A T - - GAAAACAGT T AA T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGA T CGT C T T CGTGTGAAC T T C T A T T T CGGA T AGT TGACAACAC TGCGCCGA - - - - A T C T AGCC T CA T C T T T AGA TGCG - - GAC T A T AAGGGGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGAGCGT C T T CGT AGAAAA T T C T A T T T CGGA T AGT T AGCAACACCGGT A T AC - - T AAAA T C TGCA T C T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T ACCC T AAGGT C T AA - - - - T A T CGAGCAA T T CA T CA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAAC T C T TGGAAAGT T T CCCGA T T CGTGGGGAA T T T TGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGT C TGT T T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGAAAGT TGTGAGTGC TGT T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGT T CA T AAA TGT AA - - T AA T AAAAAAGT T T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T CC T A T T T CGGA T AGGTGGCAACAC TGC T C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGT AGAAA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA TGCAAAA T AGAAG - - - - - - - - - - AGGT CAGTGA TGCCAGC T CGTGGGAAA T A T CCCGA T T TGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CA TGGGAAA T TGT A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC TGAGA T AG - - - AA TGAAAA TGC T T T C T T T C T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T T T T AACAGA T AA - - T ACGT CGAAACACC TGT T T AAGAC T C TGT CGT CAGTGA TGCCAAC T CGT AGGAAA T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGAGTGT C T T CGTGGGT AA T T C T A T T T CGGA T CGT TGGCAACAC TGT - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGTGCAAAA T C T
T T ACCC T AAGGT C T AA - - - - T A T CGAGCAA T T CA T CA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGT C - - - - - - - - TGGGAAA T T C T A T T T CGGAAAGT TGTGAA TGC TGT T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T - - - - - - - - - - - - - T CA T T CGAA T T T TGCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T T T A T T T CGGAAAGT TGGCAACAC TGT AGGT A T C - - C T T C T AA T AC T TGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGTGA TGCCAAC T CGTGAGAAA T T T CCCGA T T CGT CGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGAC TGT C T T CGTGGGACA T T C T A T T T CGT AAAGGTGGCAACAC T TGT T CCAA T - - A T AAAGT T T T T T C T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA TGCAAAA T AGAAG - - - - - - - - - - AGGT CAGTGA TGCCAGC T CGTGGGAAA T A T CCCGA T T TGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T TGT A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC TGAGA T AG - - - AA TGAAAA TGC T T T C T T T C T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCAGTGA TGCCAACCCGTGGGAAA T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T - - GGA - - - - - - - - - - A T T T TGACAGT C T T CGTGGGAAA T T A T A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC TG - - - - - - C T T ACCGGGAAAACGC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGGC T CCC T T T AAC T A T CCAAGT CAGTGA TGCCAAC T TGTGGGAAA T T T CCCGA T T CGT TGGAAA T T T TGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT C T T CGTGGGA T A T T A T A T T T CGAA T AGT TGGCAACAC TGT T T CAA - - - - - - A T TGT T AAAC T T T T TGAAC TG - - GAGAA TGT TGA T CA T
- - A T T T T T AACAA T AA T T T AGGT T AGGT T ACA TG - - T T AAA T CA T AAAC T CAGTGA TGCCAAC T CGTGGGAAA T T T CCCGA T TGGTGGGAAA T T T CGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGGAAA T T T T A T T T CGGAAAGT TGGT AACAC TGCA T AAA T C - A - - - - - - - T A T T T T T ACAGA T T T A - - AAAGGCAAAA TGTGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CCA T A T T ACAA T T CAACA T CAGTGA TGCCAACACGTGGAAAA T T T CCCAA T T CGTGGGAAA T T T C T AGA - - - - - - - - - - A T T T TGAC TGT C T T CA TGGGAAA T T C T A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC TGT T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CCA T A T T ACAA T T CAACA T CAGTGA TGCCAACACGTGGAAAA T T T CCCAA T T CGTGGGAAA T T T C T AGA - - - - - - - - - - A T T T TGAC TGT C T T CA TGGGAAA T T C T A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC TGT T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGT
T T A T CA T CGA T TGTGA T T CAAA T A TGACCACCCGGT T CAAAGCCGGAAGT CAGTGA T ACCAAC T TGTGGGAAA T T T CCCGA T T CGTGGGAAAC T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGG - AAA T T A TGT T T CGGA T AGT TGGCAACAC TGCCGCAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T A T T ACACC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGT T AGA T T ACA TG - - T T AAA T CA T AAAC T CAGTGA TGCCAAC T CGTGGGAAA T T T CC TGA T TGGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGGAAA T T T T A T T T CGGAAAGT TGGT AACAC TGCA T AAA T C - A - - - - - - - T A T T T T T ACAGA T T T A - - AAAGGCAAAA TGTGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACGGT T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAA T T T AA TGTGAGT A T T T CA T A T CGCCCGAAAAGGA TGAA T AGGA T
T TGT T T T T AACCA T T A T T CAAA T T A T AGGT T A T AA T T CAAACA T T C TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T CACCGT C T T CGTGGGAAA T T C T A T T T CGGA TGGT TGGCAACAC TGCGCCAGT T TGGT A T ACGT A TGT T T T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGGACCGT C T T CGTGGGAAAC T ACA T T T CGGAAAGT TGGCAA T AC TGA TGGGT T T - AACAA T AAAAA T T ACA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGAC T T T C T T TGT AGAAAA T T C T A T T T CAGAAAGT TGCCAACA T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T TGT A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC T - - - - - - - GT - AA TGCAAA T AA T T CCA TGAA T A T T CAAAACACGAA T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T TGT A T T T CGGA T AGT TGGCAACAC T - - - - - - - GT - AA TGCAAA T AA T T CCA TGAA T A T T CAAAACACGAA T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCA T C T T TGTGGGAAA T T A T A T T CCGGAAAGT TGGCAACAC TG - - - - - - T T - - GCCAAGGT T C T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GT T T ACACC T C T AA - - T AAGGC T AAAGA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACAGT C T T TGTGGGAAA T T C T A T TGCGGAAAGT TGGCAACAC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T AGT A T A T A T
T T A T T T T A T T A T A T AA T T - - - A T T T TGT AA T ACA T T - - - - - A T T CACCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGAC TGT C T T TGTGGGAAA T T C T A T T T CGGAAAGT TGGCAACAC TGGT CGT A TG - - - - - - - - GGAGT C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGCC T T TGTGGGAAA T T C T A T T T CGGAAAGT TGGCAAAAC TGT CAGAGT T - - A T T T AACAGT T C T T CAAA T AGT A T - CAGGGTGAGAAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T TGTGGGAAA T T C T A T T T CGGAAAA T TGGCAACAC TGT CAGAGT T - - A T T T AACAGT T C T T CAAA T AGT A T - CAGGGTGAGAAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T T T A T T TGGGAAAGT TGACAA T T T T AA T T T AA T T TGACCAA T T T T T T T T T T CAAA T AGT T - GAGAACAA T AAA TGT
AAAA T A T CC T T T A - - - - - T TGAGT TGT CCACCCGGT - - - - - T C T T ACCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGAC TGT C T T CGAGGGAAA T T C T A T T T CGGA T T AGAGGT AACGAGT A T T AAA TGT CGCGA T CGT ACGT T CAAAGAGT CGT AGAA TGGAA T A - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T T T A T T TGGGAAAGT TGACAA T T T T AA T T T AA T T TGACCAA T T T T T T T T T T CAAA T AGT T - GAGAACAA T AAA TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGTGA TGCCAAC T CGTGGGAA T T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T TGT TGGAAA T T CAA T T T CGGA T AGT TGACAACAC TGCCCCGG - - - AGAAAAAACA T T T T T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T TGCGA T T CGAGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT T T T TGTGGGAAA T T C T A T T CCGGA T AGT TGGCAACAC TGGT A TGC - - T CACAGGA TGAGT C T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T T TGGCCA T C T T TGTGGGAAA T T A T A T T T TGGAAAGT TGGCAACACAGGA T AGT - - - - GCAA TGT T ACGT T A TGCAGT ACA - - CAAGGCAACAAAGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - T CCAGTGA TGCCAAC T CGTGGGAAA T T T CCCGA T T CGT AGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGA T T - AGT AAAAAAGT T CGT A T AAA TGT A T AAAGT T T CA T AA T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CCAGGAAAA T T C T A T T T CGGA T AGT TGGT AACAC T C T T TGCA T T CA - - - - - - - T A T T T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T T T T T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA TGCCAAC T CGAGGGAAA T T T CCCGA T T TGT T TGAAA TGT CGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T T A T - - GAAAACAGT T AA T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T ACC T T C T T CC TGGGGAA T T A T A T T TGGGA T AGT TGGCAACAC TGA - - - - - T T - A - - - - - - CCACA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGTGGTGCAGTGA TGCCAAC T CGTGGGAAA T T T CCCGA T T TGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGAC TGCC T T CGTGGGAAA T T CCA T T T TGGA T AGT T TGCAACAC TGT TGTGGT C - - ACA T ACC TGAC T T T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T A T A T T T CGGAAAGT TGGCAACAC TGA T AG - - - - - - - - A T AGT ACA T T T T A T AACA TGG - - - - - - AAAA T T AGCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AC T AC T TGC - - CAA - - C TGCGCACGCAGC T T A - - - - - - - C T TGGCGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CGTGGGAAA T T A T A T T T CGGAAAGT TGGCAACAC TGA T AG - - - - - - - - A T AGT A T A T T T T A T AACA TGG - - - - - - AAAA T T AGT A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGTGGTGCAGTGA TGCCAAC T CGTGGGAAA T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - A T T T TGACAGCC T T C T T AGGAAA T T C T A T T T TGGA T AGT TGGCAACAC TGT TGTGGT C - - - CA T ACC TGAC T T T A T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGCAAAAA TGA TGCCAAC T CA TGGGAAA T T T C T CGA T T CGT CGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC - T TG - - GC T AGTGA T CAGTGA T ACCAAC T CGTGGGAAA T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T T TGTGGGAAA T T T T A T T T CGAAAAGT T AGCAACAC TGC T AGTGT T - - - - - TGAGT ACC TGT T T AGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC - T TG - - GC T AGTGA T CAGTGA T ACCAAC T CGTGGGAAA T T T CCCGA T T CGTGGGAAA T T T CGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T T TGTGGGAAA T T T T A T T T CGAAAAGT T AGCAACAC TGC T AGTGT T - - - - - TGAGT ACC TGT T T AGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AAAGAAG - - - T T CAC - GTGAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACCGT C T T CA TGAAAAA T T T T A T T T CGGAAAGT TGGCAACAGCGAGTGT A T T - - - AACAAAGAAGT T T T T AAC T ACC - - T CAAA T AGGT AAGC T
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