
Start crop Point End crop Point

MSA length = 358
- - CA - - - - - - GC T A TGGTGCGCC - T CAAA T T TGT TGGCGTGAA T C T T C T AGTGA T TGTGGAGAACCAACGCGCA T C TGCA T AA T T T CAAAA T T A T A - CC T - - - - - - - - - - GAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGC T TGT A TGGGAA TGT CAACA
- - - - - - - - CAGT CA TGGCACGCC - T CAGA T C TGT TGGTGTGAAC T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAAGTGACAACC T - - - - - - - - - - GAAGC T AAAGGAAAAGA T CAGA T T C T TGAC - - AGAGAAGGAA T AA T T T T AA T CC T ACAAAGA T T CGAAA T AAC T ACCCGGT C TGCA TGGGAA TGT CA T CA
AG - - ACAACAAC T A TGGT ACGCC T CGAAGT CCGT TGGTGTGAAC T T T C T CGTGAA TGT AAAGAACCAA TGCGCC T C TGAA TGA T T CCAAAA TGACA T C T T - - - - - - - - - - GAAGA T AAGGGAAAAGA T CAGAACC T CGACAGGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T T AA T A - - AA T CC TGAGGC T ACA TGGGGA TGT CAGCA
AG - - ACAACAAC T A TGGT ACGCC T CGAAGT CCGT TGGTGTGAAC T T T C T CGTGAA TGT AAAGAACCAA TGCGCC T C TGAA TGA T T CCAAAA TGACA T C T T - - - - - - - - - - GAAGA T AAGGGAAAAGA T CAGAACC T CGACAGGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T T AA T A - - AA T CC TGAGGC T ACA TGGGGA TGT CAGCA
GGA T ACCACAGAAAA TGT ACGCC - T CAGGT C TGT TGGT A TGAACCCAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC T T AAGA TGT T T CAAAA T AAC T A T TGGACC TGCA TGGAAGCGC T A T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT CCA T T - - - - - AAC T C T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGC T T CAAAA T T ACAACC T - - - - - - - - - - GAAAA T AACGGAAAAGA T CAGAA T C T TGACAGA T TGAGA - - - - - - - - - - - ACGC T ACGAAA T T CAAAA T T AC T AC - CGGGT C TGCA TGGAAA TGACA T CA
AGGT A T AACAGC T A TGGTGCGCC - T CAAA T C T - - - TGTGTGAACCC T C T CGTGA T TGT - - AGT T C T AAAG - - - - - C TGCA T AGT T T CAAAA TGACGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCC T ACGAA - - - - - - - - - - - AC T T CACGGT C TGCA TGGGT A TGC T A T CA
AGA T A - AAAAGC TGTGGT A TGC T T TGAG - - - - - - - - - - - - GAACCA T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T CAAAA T AACAC T C T - - - - - - - - - - GAAAA T AAGTGAAAGGA T T AGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA T A - AAAAGC TGTGGT A TGC T T TGAG - - - - - - - - - - - - GAACCA T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T CAAAA T AACAC T C T - - - - - - - - - - GAAAA T AAGTGAAAGGA T T AGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGT ACAA T AGC T A TGGTGC T CA - T CAAGT T CA T TGA TGTGAAC T C T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AAGGGAAAAGA T CAGAA T C T TGACAGA T AGT A T CAA T CA T T C T AGCCC T ACGAAGA T T CAAAA T AAC T ACC TGGT C TGCA TGGGAA T T T CA T CA
AAAA - - - CGACC T CGGGT ACGCC - T CAGA T C T A T TGGT A TGAACCC T T T CA TGA T TGTGGGGAACCAACGCGT C T C TGT A T AGT C T CAAAA TGA T A T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T AA T AAGA TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T ACAGT AGT A
AG - - ACAACAAC T A T TGT ACGACCCGAAA T CCGT TGGTGTGAAC T C T C T TGTGAA TGTGAAGAACCAACACGCC T C TGCA TGA T T CCAAAACGACACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T C T A TGAAGA T T T AAAA T AGA T CC TGGGGC TGCA TGGGA T AGT CACCA
AAGT ACAACAGC T A TGGTGCGC T - T T AAGT CGGT T A T TGT T AA T CC T C T CGT T A T T A TGGAAA - - - - - - GCGC T T A - - - A T AGT T TGAAAA TGACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGC TGGAC T AAGAAGGAAGCCCGT T AA
A TGT A T AACAAC T A TGGT ACGT C - T CAAGT T TGT T - - TGTGAACCCGT T CGTGA T TGTGGAGAACAAACGCGCC T A TGCA T AGT T T CAAAA T AACACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T AAGAAGA T T CAAA T T AAC T AC TGGC T C TGT AAGGAAA TGT T A T CA
- - - - - - - - - - - - - - - GGT ACGT C - T CAGGT C TGT TGGT A T AAACCC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAA TGA T A T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT ACAACAGC T ACAA TGCGCC - T CAGGT C TGC T CGTGTGA T CCA T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT ACAACAGC T A TGGTGT T T C T - - - - - T C TGT T AGTGTGAA T AC T T T T - TGA T TGTGGAGAACCAACAAGCC T C TGT A T AGT T T CAAAA TGA T A TGC T - - - - - - - - - - GAAAC T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T AACCGAAA T T CAAAA T AAC T A T AA T A T A TGCA TGGGAA TGAA - - - A
AGGT ACAAC T A T CA T AGGT T CAC - T CAGGT C TGT T AGTGT CAACC T T C T CGTGA T TGTGGAGAACCGACGCGCC T C TGCA T AGT T T CAAAGTGACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T A T AAAGA T T T AAACCAGCGACCGGGTGCGCA TGGGAA TGT CA T CA
- - - - - - - - - - - - - - TGGT A TGT T - T CAGA T C TGT T - GTGTGAACCC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAC T AAAGGAAAAGA T CAAAGT T T TGACAGA T AGT AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - ACAACAGC T A TGGTGCGC T - T CAGGT C TGT TGGTGT CAACC T AC T CGTGAC TGTGGAGAACCAACGCGCC T C T ACA T AC T T T CAAAACGACAC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T AAAAA T A T T C T AAA T AAC T A T CGCGT C T T CA T - - - - - - - - CACCA
AGA T ACAACAGC T A TGA T AC T CC - T AAAGT C TGT TGAGGTGAACCA T C T CG - - - - - - - - - - - - - GCAACGCA - - - - - - - - T TGT A T CAAAACGACAC T C T - - - - - - - - - - GAAGA T AAAGGAAAAGA T CAGAA T C T TGACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T ACAGAGGT T CAACA T AAC T AC TGAACC T A T ACAA T A T T ACCA T CA
ACGT ACAACAGA T A TGGTGCGCC - T CAAGT CCA T TGGTGTGAA T T CAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA TGCGCACAAAAA T CAAAA T C T T AACAGGC TGT AGGAA T CA T T T T AAACC T ACGAAGA T T CAAAA T AACCGCCGAGT C TGCA TGGGAA TGT T A T CA
- - - - ACAACAGC T A TGGT ACACC - T CAAGT T CA T TGGTGT AAACCC T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCC T AACAAGAC T CAACA T AAA T A T TGGAC T TGCAC T T TGAAGT TGT CA
GGCAACAACAGC T A TGACGCGC T - T CAGA T C T T T TGGT A TGAACCC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCC T C TGCA T A T T T TGAAAACGACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA
- - - - ACAACAGC T A TGGT ACACC - T CAAGT T CA T T AGTGT AAACCC T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAAACGACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCC T ACGGAAGT T T AAAA T AAC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T - A T AAGT A TGT T - - - - - GA T CCC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGAA TGACACCA T - - - - - - - - - - GA T AA T AAGGGAAAAGA T AAGAA T C T TGACAGA T AA T AGGT A T - - - - - - - ACAC T ACGAAGA T T CAAAA T AAC TGCCGGA T T TGCA TGAGGA TGCCA T CA
AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGTGAACCA T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCC T - - - - - - - - - - GAAAC T AAGAGAAAA T A T CAGAA T C T T AA T AGA T AGT AGGAA T CA T T T T AACCC T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT A TGCA T AAAAA T A T CA T CA
AGGAGT AACAGC T A TGA T ACGCC - TGAAGT C TGT TGGTGT CAAACC T C T CGT AA T TGTGGAGAACCAACCCGCC T C TGCA TGT TGT T AAAAC T ACACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T ACGACAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T A T C -
AGT T ACAACAAC T A TGA TGT CCC - T CA T ACC TGT TGGT A TGAACC T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGA T AAGGGAAAAGA T CAGAA T C T TGACAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T T CAAA T T A - - - - - - - GGT C TGT A TGGAAA T ACCA T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGTGAACCC T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C TGT A TGGAAA T C T CA T T A
AGA T ACAACAA T T A TGGAGCGT C T TGGTGTGTGT T A T T TGT AACC T T C T TGT AA T TGTGGAGAA T T AA TGCACC T CCGCA - - - T T T CAAA T TGACAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGAAAA T A T C T A T CCGGT C TGAGT AGCAACGT CGT CA
AAGT ACAACAGA T A TGGTGCGT C T - CGAGT C TGT T CGGT TGAA T C T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGT T TGGGGAAAAGA T CAA T A T C T TGT CAGA - - - - - - - AGA T A T T T T AACCC T ACAAAGGT T CAAAA T AAC T AC T T CGT C TGCA TGCGAA TGT AA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGCC T - - - GGTGCGCACCCCCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T - - - - - - - - - - GAAAC T AACGAAAAAGA T CAGAA T C T CGACAGA T AGT AGGAACCA T T T T CACCC TGCGAAGA T T CAAAA T A T C T AC TGGGT C TGA T T CAAAA T A - - - - - -
- - - - - - - - - - - C T A T T T T AA T T T - T T AAC T C T A T - GGTGT AAA T CC T CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGAA TGACAC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGA T AAGGGT AAAGA T CAGAA T A T TGACAGA T AGT AGGA - - - - - - - - - T T CC T ACCAAAA T T CAAAA T ACC T AC TGGGT C TGCA T A TGAC TGT C - - - G
GT A T T CAACAGC T A TGGT ACGCC - T T AGGT C TGT T AGTGTGAACCC T C T TGTGA T TGTGGAGAA T T A T CACGCC T T TGCACAGT T T CAAAA T T AGA T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T AC T AAGA T T CAAAA T AAC T ACCAGGGT TGCA TGA T T A T A T CA T CA
AGT TGCAA T AA T T A T AGTGT A T T T T CAGA T ACA T T AGT AA T AA T C T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGACAC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T T ACGGAGAA T T T AAA T AAC T ACCGTGA T TGCAAGGAAA TGT CA TGA
AGA T - - - - - - - - T A TGGT - - - - - - ACGCA T C TGT TGGCGTGAACCA T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCGCC T C TGCA T AA T T T CAAAA TGACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAACG - - - - - - - GGT C T C T A TGGGAA T A T T T T CA
AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAAAAAC TGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACGACA T C T T - - - - - - - - - - GAAAA T AAAGAAAAAGA T CAGAA T C T TGACAGAGAGT AAGAA T CA T T T CAA T T CAACGAAA T T CCAAACAAC T AC - AGGGT C TGCA TGAGAA TGC T A T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAAA TGACACCCA - - - - - - - - - - GAA T A T ACACGAAAAAA T CAGAACC T TGACAGA T AGT AGGTGT CA T T T TGGCCC T ACAAAGA T TGAAAACAAC T AA T AGGT C TGT T TGGGAA TGT CA T CA
- - - - - - - - - - - - - - T T AAAAACC - T CAAGT C T A T TGGT A T T AACGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAAAACA T T A T T T T AACCCAACGT AGA T T CAAAA T AAC T A T CCGGT C TGCA TGAGAA TGT AA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CAGAAGTGT T CCAA T T CCACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CAGAAGTGT T CCAA T T CCACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T AAA
AGGT ACAACAAC TGT TGT AAGCC T T T AAGCC T - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T AAGAA T A T T AAAAA T AAC T ACCGT T CC TGCACGAGAA TGTGA T CC
AGA TGTGACAGC TGTGGT AAA T C - T CAAAA T TGC T CA TGTGAACC TGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T AGC T T CAAAA TGACACCGT - - - - - - - - - - AAAAA T AAGTGAAAAGA T CAGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCC T ACGAAGA T T TGAAA TG - - - - - - - AGCAC T CA T AGAAA TGT CA T CA
- - - - - - - - CGA TGAAGGT AAAGC T T CAAC T C TGTGGGTGTGAACCC T C T CGTGA T TGT AAAGAACCAACGCGC T T C TGCA T AGT T T CAAAA TGACAGT C T - - - - - - - - - - AAAAC T AA - GAAAAAGAACGGAA T C T TGA T AGA T AGT AGGAA T CA T T T T AACA T TGCGAAGA T T CAAAA T AAC T ACCGGGT C TGCA TGGGAA TGT CA T CA
- - - - - - - - - - - - T A TGGTGCGT T - T CAAGT C T A T TGACGTGAACCA T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CAAAA T AACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGCGGT A T AAC T A T AGTGTGCC - T T AAGT C T C T TGGTGTGAAA T C T C T CGTGA T TGTGGAGAGCCAACGCACGT C TGCA TGGT T CCAAAA TGACAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT C T ACA T AGGAA TGT C - - - A
AGGT ACAACAGC T A T AGTGCAGC - T CAAGT CCA T TGA TGTGAACCC T C T CGTGA T TGTGGAGAACCAACGTG - - - C TGCAAAGC T T CAA T C T CACCCCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T ACGAAGA T T CA T AAAAA T T ACCAAGCAC T CA TGGAGGTGGT A T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T C T TGCGGT C TGC T AAGGTGAAGC TGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA - - GAAAAGAGCGGAA T T T TGACAGAGAGGAGCAA T CAA T T T AACC T T ACGAAAA T T CAAAA T AAC T ACCGTGT C TGCA TGGGAA TGT CA T C -
AAA T ACAACAGC T AGGGT ACGT C - T CAGA T T TGT TGGTGTGAACC T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T ACAAAAA T T AAAAACAA T T T T T T T A T T TGT T TGGAGA T A T T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A TGTGGA T A TGAAC T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T AAAA TGCGGGAGGA T A T ACA - AGGA T T CACAAAAAGAGGA T A T AC
A TGT ACAGCAGC - - - - - T ACCCC - T CAAAAC TGA TGGTGT AAAC T A T T T CGTGA T T T T AAGGAA T CAACACGCC TGCGCA T AGT T T T AAAA TGACACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA T A T AAAAGC T A T AGTGAGT C - T CAGGT CGGGTGGT C T - - - - - C T C T CGTGA T T A TGTGGAACCAAAGGC - C T C TGT A - AGA T T CAAAAAGACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGT AGGT A TGGGAGCCCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCA T AGT T T AAAAA TGACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T A T AAAGA T T CAAAA T AAC T A - C T AGT T CGGGAAGGAA T ACCAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCC - T CAAA T C TGT T AC TGCCAACC T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCC T T CGT AGGT T CAAAGT AA T T AC T AGGT C T ACA TGGGAA TGCCA T CA
ACGCACAACAGT T AAGGTGTGC T - CCAAGT T TGT TGGTGT AGACAC T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGA T AAGGGAAAAGA T CAGAA T C T CGACAGA T AGT AA - CGT CA T T T T AGCACCA T AAAGT T CAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT CA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - T CAGGT C TGC TGA T A TGAACCC T C TGGTGA T TGTGGAGAACCAAC TGGT C T C TGCA T AGT T ACAGAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T AAAA T AAA T A T A TGA T T A
AAA T ACCACAAGT A T AGT A T ACC T A T AAA T T T A T T AA TGT AAGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T ACGGAAAAAGA T C TGAA T C T TGACAGTGAGT AGGAA T CA T TGT AACCC T ACACAAA T T T AAAA T AAC T ACCAGGT C TGCA TGAGAA TGT T A T CA
AGA T T AGCAAACCAAGGT A TGT C - T CAAGT C TGT TGC TGT AAACCC T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T A - - - - - - - AGT C T ACGT C T AAGGACA T CC -
- - - - - - - - T AAC TGTGGTGT ACC T T CAAGT C TGT TGAAGTGAAGCC T T T CGTGA T TGTGGAGAACCAACGAGCC T C TGCA TGGT T T CAAAA TGA T ACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCC T T - - - - - - - ACAAAA T AAC T T CCGAGGC TGCAA TGT AA TGT CA T CA
- - - AA T T C T AACCAAGGTGCAAGGTGT AGT C TGT T CGTGTGAA T TGGT CCGTGA T TGTGGAAAACCAACGCGCC T C TGT A T AGT T T T AAAA T AACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T A TGAAAA T T CAAAGT AAC TGCAAGC T CCGCA TGGGAA TGT CA TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACCCGT TGGT A TGA T T CA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAAGACACCC T - - - - - - - - - - AAAAA T AAGCGAAAAGACGAGAA T CGT AACAGA T AA T AGGA - T CA T T T T AAAC T T ACGAAGA T T AAA T A T AGC T ACCGGGT C TGCGTGGGAA TGT CA T CA
- - - - - - - - T AAC TGTGGGGTGCC T T CAAGT C T A T T CAAGTGAAGCC T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T - - - - - - - - - CAAAA T A T A T T T CGAGGC TGCAA T A T AA TGT CA T CA
AGA T AC T A T AGC TGTGGAGCGCC - T CA TGT CCA T TGGTGTGAAAAC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AAGGGAAAAGA T CAAAA T T T T T ACAGA T AGT AGT - - - - - - - - - - ACCC T A TGAA T A T T AAAAA T T T C TGT CGGGT C TGCA T TGGAACGT CA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAC T AAGGCAAAAGT T CAGAA TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T A T AACGA T T CAAAA T AAC T ACC TGA T C TGT A T AGGAGTGT CC T C -
AGAGACA T T A T T CA TGA T A T A T T T C T AACCC T A T TGA T AGT AAGT A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCAAGAAAGGT T T AAAA T AAAAAACGT TGT TGAA TGGAAA TGCAAGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T A T T ACAGCAAACCC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACA T AAAGAAAAACA T CCAAA T A T T AACAGAC TGT AGGAGT C T T T T CAACA T T AAAAA TGT T CAAAA T AAC T A T TGGA T C TGCA TGGAAA TGT T A T CA
GAA T ACGACAGGT A TGGT AGACC - ACCAACGCGC TGA T A T AAAA T T AC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AAGGGAAAAGA T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGT ACAAAGA T T CAAAA T AC T AACCGGGT CGACA TGGT AA TGT AA TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT AA T CC T C T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T C TGCA T AGT T TGAAAACGACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCC T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT CACCA T AGAAA TGCCA T CA
AAA T AC T CCAAC T AAGGT ACGC T - T CAAGT T T AC TGA T T AGAGA T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T AC T A TGA T T CAAAA T AAC T ACCAGGT C TGCA TGAGA - - - C T - - - -
AAA T A - CACGGC T A TGGT ACGC T T T CAAC T C TGT TGGTGT AAACCC TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AAGCGAAA TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAACAAAA T T CAAAAA T T AC T A - - - GA T CCACA T TGAAGT - - - - - - -
A TGC - - - - - - - - TGT - - - CCCC T - AAA T AGT T A T CAGTG - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AA TGT AAAAGA T CAGAA T C T T T - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T AACCC T ACAAAGA T T CAAAA T AAC T ACCGGGT C TGCA TGAGAA TGT CA T CA
AAA T ACGA T CA T CA T AA TGAAC T T T T AAGT T T A T T CA TGTGAACGAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T A T AAGAC T TGAAA T T ACCA TGCCA T CCCCA TGGACACC T CACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGA T AAGGCAAAAGA T CAGAA T C T TGACAGA T AA T CCGAGT CA T TGT A T T CC T ACAAAGA T ACAAA T T T ACAGCCGGGT C TGCA TGGAAA TGC T A T CA
GA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CCAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T ACGGGAAA TGA T CAGAGT T T TGACAGA T AGT - - - - - - - - - - - - - C T T C T T C T AAGAGT T AAA T CCAGT T - AAAGT C TGC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AGA T AAGC T - T CAAGT A TGT T AACA TGAACCA T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - TGGA T C T ACA TGGT AA TGT AA TGA
AGGT ACAACAGC T A T T A T A TGCC T - - - - - T T T T T TGA TGT AAACCC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA T - - GACAGCCA TGGGGCGCC - T CAAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - GAAAC T AAGGGAAAAGA T CAGAA T C T T CA T AGA T AGT AGAAA T CA T T T T AA T C T CACGAAGAAC T T AAA T AAA TGC TG - - - - - - - - - - GAAA T T T T A T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA TGGAAGTGT A T AAA T AA - - - - - - - GT ACGGGGT T AAAAGACCCAC -
AGA T ACAA T AGC T A TGA TGCACC - T T AA T T T CA T TGGT A T AAACC T T C T TGT CA T T A T AGAGAACCAACGCAC T T C TGT A T AGC T T CAAA T TGACGC T C T - - - - - - - - - - GAGAA T AAGGGAAAAGA T CAGAA T C T T AA TGGA T AGT AGGAA T CA T T T T AACCCAACGAAAA T TGAAAA T T AC T ACAGGGT C T ACAGGGT AA TGT CGT CA
ACA T AAAAGAGC T A T AGCGCCCC - T AAAGGC TGT CAA T A T AAA T AA T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T AAGGAGA T T AAAAA T AACCA TGGACGC T ACAAGGAAAAA T CA T CA
GT A T T CAA T AGC T A TGGT ACGC T - T CAGGT C TGT T AGTGTGAACCC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T AAAGGGAA TGA T T T AGCA T T T TGA T AGA T AGT AGGAA T CA T T T T AA T A T T AAAAAGA T T CAAAA T A T C T ACAGGGT T TGA T TGGT AC TGT C T TGA
AAA T ACAA T AAC T AGAGT A TGCC - T CAAGT T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T ACGAAAGT T CAAAA T AACCGC TGGGT C TGT A T AAGAA TGT T A T AA
A T A T AC T AAAGT T AAAA TGTGT T - T T AA TGC TGT TGA T A TGAAA T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T ACAAAA T T T T T AGA T A T C T ACCCAGT C TGCGT - GCAA TGT CA T AA
- - - - - - - - CAGC T A TGGTGCGG - - T CAAGT C TG - - GGAA TGAACACCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCGACGAAGA T T CCAAA T AA T CACCGGGT C TGC T TGGGAA T A T CA T CA
- - - - A T AA T AGT T A TGGT A TGC T - T T AAGA T T A T TG - - - - - AACGGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T ACACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT AAAAAGGA T T T AAA T AAC T AC T TGGT C T ACC TGGAAA T T A T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AAGGAAAAAGA T T AGAA TGT T T A T AGA T AGT AGAC - - - - T T T T AGCGCCACGAAGAGT CAAAA T AAC T ACCGGA T C TGCA T CGAAACGT CA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGT CGT AA
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