
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4036
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCACA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGTGT T - - - - - - - - - - - - T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - - - - T A T T T T T - T T A - AC T T T T T ACA T A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AAGGC TGT AC T A T TG - T AAA - - T T AA T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCGT C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - - - - - - - - T T AA - T A - - - - - T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T T A TGC T AC T A - AA - - - - T T T A T T A T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T - - GT TGT T T A - - - - - - T CA T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C T AGC TGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA T T T AGT T T AGT A - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T T TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T CC T CCGA TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T C T ACAA - - - - - - - - T - - - - AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAA T AC T AA - - - T T AAAGC T T AGT T C T T T T A T A T T T - T AAA T T T T - A T T - T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T AAGAC T T T CA - - - - - - T TGTGT T T T AGT AA TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T TG - - - - - - - - T A T T CA - - AAC T AAAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGACCAAACCAA T T CA - - AGA T T T TGT T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCGAAA T C TGTGAA T T T T T T A T T T A - - - - - - - - T T A - - CA T T A T T T AAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - T T - - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT AGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T CAGA T - - - - - - - - C T A - CAC TGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T A T C T A T A TGCCGT T T T T A T - GA T - T T T - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C - T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T - - - - - - T T AAC - - - C T A - TGAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCC TGA T C T T T - AGA - A - - - - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGCGACCCA T T T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - C TGAAA T T AAA T C T T - T TGT T T T T T CAAA T T T T CA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T T T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T CAAC T A - - - - - - - - T T C T - - GT T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T T - CC T AC T AGT T TGAGT T - - AAGT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T TGTGC - - - - - - - - - - - - - A TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T T T C T T T CCGT T CGA - AACGT - - T AC T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A T T T T T C T CCA - C T A TGC T T AGGA T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T TGAGGT T T AGT T C T T T T A T A T T T - T A - A T T T T T A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AACC - T T T T T T A T A T A T - - - - - - - - - - TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C T T T AA T T T T T T T T T C T C - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - AACGT - - T AA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T T A T A T T T C T - - - - A T TGGT AAAAGT CA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T A T T T T T T T T T T ACA T T T ACACA T A T CA T A TGT CAAA T T T T T A - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T A T TGTGC TGC T T T T - G - GA TGT T TGC T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T CGC - - - - - - - - - - - - GGT T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAA T AGC TGG - - T T - A T AGGT TGT C T CGT CGT T CCC T - - - - C T T T T T A T A T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCGT A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T A T T AA - - - - - - - - T T A T T AA T T T T TGAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T T TGC TGC T C T CA - ACA - - - - A T C T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T A TGTGAA T T T T T T A TGGA - - - - - - - - - - - - AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T C T A TGCCC T C TG - T AAA T - - T T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AAAACC T ACA T T CGT AA T T T T T A T - - - T TGTGTGT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCGGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGA T A T - - T C T T A - T T A TGCGTGT AGT AGA T A TGGG - - - - - - - - - - - - - - -
T TGAGT A TGT A T - - T T AA TGCA TGGC T T CCACA T T T CGAGGAA T T T T AA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T TGT T - - - T TGCGT AGT TGT AAA T CAAA T CAGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGAGT A TGT A T - - T T AA TGCA TGGC T T CCACA T T T CGAGGAA T T T T AA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T TGT T - - - T TGCGT AGT TGT AAA T CAAA T CAGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AA T T CCACCGT T T T AG - AAAGA T A - - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A TGT - - - - - - - - T T A - - AA T AA T A TGAACAAAA - - - - T AAAGGA T AA T T
A TGAAAA TGT T T A T CAA TGAC T T CAA TGTGAAA T T T TGA T AAA T T C T A T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGAC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T T T - T A T T T T A T T TGT AA T T T T CGGAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGC T C TGA TGGA T C T A - AAA - - - - CA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T TGAACAA - - - - - - - - - - - - AAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - CA T T T T AAA TGGGAC T T T A T TGT T T T T - T AAA T T C T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A T CG - - - - - - - - T AC T - - A T T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T CGT T AA T T T T - - - - - T T - - - - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T AAAACACGT T T T CAAGC T T T TGA - T AA T T CACA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T AC T AA T T T T T A T T T A - - AA T A T CAA TGA T T T AA T T TGT T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AGT TGA T AAAC T T T T A - - - - T T T T - - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T A T T T A T T T C T T A T A TGCCCA T T ACAAACACCGAAGT - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGAAGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T TGT T - - - - - - - - CCAGT T T T A T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T A TGT AA T T T T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T CC T T - - - - - - - - T T A - GGA T AAAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AC T CAGGC T T AA - - - - T - T T C - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T AAC T T A T T T - - - - - A - T AC TGA T A T CAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A TGT T T T A T CAA T T CA T A - - GA T T T T A T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGCCGT CC T T A - - - - - - GC - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - TGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGC T CGA T C T A - - - - - - T A - - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A - - - - - - - - - - - T T A - GA T T T T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T TGT T CCGC TGT T T T T A - AACC T T TGT A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA T T T T T T T TG - - - - - - - - - - - T TGT CAGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T T T C T T T CAC T C T T A - C T AC T - - AAGT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T T TGTGAA T T T T T T AA T T T - - - - - - - - - - A T T AA T T T T A T AGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC T AC T A TGAAA TGC T TG - T AA T TGT A T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T CA T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA T T T T T T T TGT T T - - - - - - - - C T A - T A T CGT T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T T TGC T A T T T T AA - GAGA T - - - - - T A T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - AAA T A T AAA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T TGT AC - - - - - - - - T T A T T AGT A T T AGGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T A TGGT T C TGA T T A T T CAA T - AA T - GC T AGT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGT T T C T T T T T T - - T TG - T A T T T A T T AAAACCAAAC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGT A T T T T CC T A TGTGA T - AA T - A T T - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T CAA T T T T T CA T - - T T - - T A T T C T AGGAAA T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T C T T C T T T T T A - - - - - - - - - AGT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGGCCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC TGTGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGT C T T - - - - - - - - - - - - AAC TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGC T T AC T T CGC T TG - - AA T - GT T T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C T AGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A T AA TGGT T ACGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T C TGT T A - - - - - - - - - - - - GAGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGA T T T CGACA T T T C T C - AAA - - - - A T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AA T T T - - - - - - - - T AA - CAGT T T T A TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT T CACAGT CACGA T AA - T - - - T T - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCCAA TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T - - - - - - GT T C T T A - T CA T T T T T T T T CGAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A T A T T T T T T T T T A T A - T C T T C T T AGAGAGC TGGAGT A - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T ACCGT T A T T A - GA T - - - - T C T T T T T AGAA T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA T T T TGCAAAA T A TGTGAA T T T T T A T T T T T - - - - - - - - T T A T T A T T AA TGT AAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAA T AAAAAC - - T AAGAGGA TGT A T T T AA T A T T T T AA - - - - - - T T - - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T - - - AC T T T TGT AGA - T AA T T T CAGAGA T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA T CGGT T T T T A - - - - - - - - T T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T CA T T - - - - - - - - T T T - AAA T AA T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T C T C T AA T T T T T A - - - - T C - - T AA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA T T T T T T T T AA T T T T T T T - - - C T A - AGA TGA T T T CAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGT T T T T T T AAGA T T T T T - - AAC T T - - CGA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AAA TG - - - - - - - - - - A - AAACGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T A T TG - - - - - - AA - AC T T T T AGT A T CGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA T AGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T - - - - - - T T TG - - - - T T T A - T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA T AGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T AA T TGA - - - - - - - - - - - - A T T T T CCCGAAAA T T TGTGTG - CCCGA T C T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T CGA T A T T AAGAA T T T T A - - - - T T T A T A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA T AGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T CAAA - - - - - - - - - - - - A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A T A T T TGT T A - - T T A - T A T T AA TGT ACA T AAC TG - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC T T T T T T T T CCAA T T T TG - AAA - - - - T A T T T T T AGT A T TGAAAA T A T T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T T T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T AAAC - - - - - - - - - - - - GAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGGGA T T CCCA - - - - T CCA - AA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA T AGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T TGT C T T A - - - - - - - - - - - - GAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGA T T AA T CA T T T C T A - - - - - - T T AGT T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGCACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T A T A T T T A - - - - - - - - A T A - T AA T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAAC TGT AA - - - - - - - - - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T ACCGGCC T TG - - - - T T T T - - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGT AGGA T T T T T A - - - - GC - - CGT T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGTGT T T CA - AAA T T - - GGC T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T TGT - - - - - - - - - - - - A - T AAGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A TGGCCC T A T T AGT T T T A - AGA T T T A TGT T T T AAGT A T TGAAAA T AC T T C TGCCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T A T T C - T A T T T CAA T CA - - - GGCA T A T AAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A T CA - - - - - - - - - - - - T AGTGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T ACCAGACCCG - AGAC - - - - C T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA TGGA T AG - - T TGAGGT T T AGT T C T T AGGT A T T T - T AAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T A T T C - T T T T T TGT T T A T TGA T A T AGT CGA T C TGGT T T C - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AA T T T CGAGACC T C TGT AAA - - - - - T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGGTGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAC T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T AA T - - - - - - - - T T C T T T T T C TGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T T CGAAAC T T T A - - - - - T T T TGAC T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A T TGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T - - - T T CCA T A T - - - T TGA TGT CA T CAA T AGT AGA T T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGCGCCGGCCCC T TG - - GAA T T T T CGA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T CA - - - T C T T T T A T T T ACGAA TGA T TGAGACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T AAA T T T T T T T A T T T A - - GGTGT C T CAGA T T T T AA T CGA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T CAAA - - - - - - - - - - - - AACGT C T AGGAA T AAAAA T AA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT AGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - T T A T TGA T CACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T T T T T T TGT CCGT T AG - - - GA TGT T A T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T CA T T - - T T A T A T A - C T A TGAA T A T TGT A T C T C T AA T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAC T CGT ACGC T T TGA - GGACC T T TGT T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T A T - - - CC T T T CA T T T A T - T A TGACA T AAA T T AGGA T TGACGT A T T CAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AAACA - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGCCC T CACC T CC - - GAA T T CG - A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - TGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA TGGA T AG - - T TGAGGT T T AGT T C T T T T A T A T T T - T AAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T AA - - - AC T T T CA T T T A T - - A T A T T T T CAA T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AC - T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGC - AAA T C TGTGAA T T T T A T CA T - - T T AC T T A T A T A T CGGTGT T ACAGA T T T T AGT T T AAA T T A T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T T A - - - - - T T T C T A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T AAA - - - - - - - - - - - A T AC - T A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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