
Start crop Point End crop Point

MSA length = 880
- - - - - - - - - AA - T AGGT A TG - - AAAA T TGTGC T - - - - - - - CAGAAAAAAA T - AACAGAGAA T T T TGC T ACAAAA T AGT AGT ACAA T CA T TGT AGT A T AGA - - - - - - - - - - CAAAA T T TGT T AA TGAAA T T AA TGAA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AAAA T T TGT AAA T T A T A T T A T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGCA T T T ACCA - - - - - - AAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T TGT T ACAAAACA T AA TGAA T T T T AC TGC T A T T A TGT ACC T A - - T C T ACAAA T TGT AA T T T AAA T AA T T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGT A T TGA - - - - - - - - - - CAAAA T T TGT T ACCAAAC T T AA TGAA T T T T AC T AC T A T T A T T T AGC T AAGGC TGCAAA T TGT AA T T T A T A T AA T TGCC
- - - - - - - - T A - - - - - - T AGAAAC - - - - - - - - - CACAG - - - - - - AAAAAAA T T AACAGAAAA T A T TGC T ACA T T A T T A T AGCACAAGAA T TGT AGT ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGA T ACAGAAGAGAACAGAAAA T A T TGC T ACAAAA T TGT AGCACGA T T A T TGT AGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T A - - - T - - T T T AA T A TGAA - - - - T C T T T CACAAAAGAAAAA T AAA T T - - GACACAAAA T A T TGC T AGAAAA T TGCAGCAC - - T AA T TGT AGT T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CC T T T C TGT T A TGC - - GCGT CACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGA TGGCAC T ACAAGGAAAAAAGGAACAGAACA T A T TGT T A T A T AA T TGT AGCACAA T AA TGGT AGT A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGC T T T T A - - - - - - T A T A T - - - - - T A T AGGCCCAG - - - - - - T AAAAAA TGAACAGAAAA T A T T C T T ACAAAA T T T T AGCACGA T A T T TGT AGT A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGGACC T ACGT - - - - - - GCGAAACC
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA - - AACCAAAC T AAAGT AA T AGAAAAAAA TGA T CGGAAAA T A T TGC T AGA T A T T TGT AGCA TGA T AA T T T T A T T AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T AACC T A T T - - - - - - - - - - - - A T A
A T CGTGCGT AA TGAAACA T C T AC T - - T T AGT A T A T AA TGAGAAAAAAAAA TGT ACAGAAAGT A T TGC TGGAAAA T TGT AGT ACGACAGT T T T A T T AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAG - AA T T TGA T TGCAG - - - - - - GAAAAAGTGAACAGAAAA T A T TGT T ACAAAA T TGT AGCACGGT AA T TGCAGT T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGGACC T A T A - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T A T CC T AA T T ACACA T A - - T T AA T T T TGGT - - - - - - - T AA T AAAAAA - - AAAA T A T AACA T T AC T ACAAAA T T A T AGCACGA T AA T T T T AGT AC - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACG - - - - - - - - T AA T A T ACA T - - - GA T CCAA T TGGGT A TGAAAAAAAAAC TGAACAGAAAA T A T TGC T AGAAAA T T A T AGCACGA T AA T TGT A T T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AGA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T AG - - - - - - - - AAAACAG - - - - - - - - - - - - T T AGAGACGAAA T TGT AGCACGA T AA T T A T AGT A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T CA T T A - - - - - C TGAGGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGGAAAAA T T AACAGAAAA T A T TGT T ACAAAA T TGT AGCACGA T AGT TGT AGT A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGAAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T T - - C T T T T T T A T AA T A T T ACAAAAAAA - - AA T A T AAAA T A T TGC T A T A T A - T TGT AGCA TGA T AA T T A T A T CA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T ACCAAGA T A T T A - - - - - T T CAC T T A T AAC T T T AAGAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGA T T TGT T AAAAAAACCAA TGAA T T T CAA T AC T A T T A T T - - - - - - - - T A T ACAAA T TGT A T T T A - GA T AC T TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA T TGGAA T ACACAAAAAAAAA TGAA T AGAAAA T A T CGC TGT AAAA T TGTGGCACGA T AAC TGT AGTGT AGG - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT T ACAAAAC T T AA TGAA T T T T AC T AC T A T T A T T T AGC T AAGGC T ACGAA T TGT AA T T T A T T T AA T T CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - CGAAGAAAA T A T TGC T ACAAAA T TGT AGCAAGA T AA T T C T AGT C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAAAA T TGT AA T T T A - A T AA T TGCA
A T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - A T T - - T T T AA T T A TGA T TGCACAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T AGT ACAGA - - - - - - - - - - CAAAA T T T T T T AGAAAA T AAAA T TGA T A T - - - - - - - - - T A T T T AGC T AAGGC T ACAAA T TGT AA T T TGT A T AAC TGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGAAAA T A T T ACGACAAAA T TGGAACAGGA T AA T T A T AGT A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T TGT T ACAAAAC T T AA TGAA T T T T A T T ACC - - T A T T T AGC T AAGGC T ACAAA T TGT AA T T T A T A T AA T TGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CAC T T CCAC - - - GGAAGACAAGTGAA T AGAAAA T A T TGCGACAAAA T TGT AGCACGA T AA T TGTGGT A T AGA - - - - - - - - - - CAAAA T T T A T AACAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T ACAAA T TGT A - - - - - - - - - - - - ACA
A TGC T T CACA - - - - TGT ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAAA T C T AGCAC T A T AA T TGT AGAA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T TGT T ACAAAAC T T AA TGAA T T T T ACCGGT A - - - - - - - - - - - - - T T T AGAGCC T A T AGT ACA - - - - A T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T TGCAGT CACGGAAGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA T TGT AA T A T AGA - - - - - - - - - - CA T AA T T T A T T ACAAAA T T T AA TGAA T T T T ACCAC T T T - - - - - - - - - - - - C T T ACAAA T TGT A T A TGA T A T AAC TGT A
- - - - - - - - - - - - - - GAA T T TGA T - A - T C T A T T AAAAGT T A TGGAAAAAAA TGAACAGAAAA T A T T T T CACAAAA T TGT T T CAAGA T T A T TGT AGT A T AGA - - - - - - - - - - CAAAA T T TGT T ACAAAAC T CAA TGAA T T C T AC T AC T - - T A T T T AGT TGAGT C T ACAAA T T A T AA T T T A T ACAAA TGC T
C T TGA TGGT AGA T T AGCACAAA T T - - A T AA T T TGT AA TGTGTGGAGAAAA TGAACAGAAAA TGT TGC T AAGAAA T TGTGGT ACGA T AAC TGTGGT A T AGA - - - - - - - - - - CGAAA T T T A T T ACAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T T CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CC T T ACAAAAC T T AA TGAA T T T T AC T AC T A T T T T T T AGC T AAGGC T CAAAA T - - - - - TGT A T T T AC T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAA T A T AAGGT A T ACCGAAAAAA T AAGCAGT AAA T AA TGC T ACAAAA T TGTGGCAAGA T AA T T T T AGT AAAGA - - - - - - - - - - CAAAA T T TGT T ACAAAAC T T AA TGAA T T T T AC T T C T A T - - - - - - - - - - - - AC T A T AAA T TGT AA T T T A T A T AA T T ACA
- - - - - - - - - - AGCACACA T TG - T T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T TGT T ACAAAAC T T AA TGAAC T - T AA T AC T A T T AGT T AG - - - - - AC T ACCAA T T C T AA T T T A - A T AA T TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAC T T - - T T T T A T AAAA T T CA T AAAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAAC T A TGA T T AA TGAAA T AC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAA TGAACAGT AAA T A T TGA T AGAAAA T TGT AGCACCA T AA T TGT AGT A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGAA - - - - - - - - - - - T A T TGC T ACAAAA T TGCAACACAA T AA T T CAAA T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T ACACCACGAAGAAACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGC T ACAAAAC T T AAGGAA T T T T A T T AC T A T T - - - - - - - - - - - T C T A T AAA T TGT AA T T T A T A T AAC TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGGAA - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T T AA T T T T AGTGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - A T C T AAA T T - - A T TGC T AA T A T T ACACGAAAAAA T TGAACAA T AAA T A T TGC T AAAAGA T TGT AGCACGA T AAC T T T AGTGT AGA - - - - - - - - - - AAAAA T T CGT T ACAAA T T T T AACGAA T T T T AC T AC T A T T A T T T AGC T AACGC T ACAAA T TGT AA T T T A T T T AA T T ACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGAGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T TGT T A T AAAA T A T CA TGAA T T T T AC TGT CA T T A T T T AGC T AAGAC T ACAA T T T A T AA T T T A T A T AA T TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - GCAA T AAA T A T T AC T ACAAGA T TGT AGCACGA T AA T T C T AGCA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - A T AA T A T AACAA T T - - T T T TGT AGCAA T ACGAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGC TGT AGCACGA T AA T T C T A T T A T CGA - - - - - - - - - - T AAAA T T TGT T T CAAAAC T T AGT T AA T T T T AC TGA T T - T A T T T AGC T AAGGC T ACAAGT TGT AA T T CA T A T AAC TGAA
GT C TGCCA T A - - - - - - - - - - - - T AAA T T AGAGT ACAC - - - AGAAACAAAA TGAACAGAAAC T A T CCC T ACAAAA T TGT AGT A T AA T AA T A T A T A T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGT ACGT A T T ACACGAAAAAAA - - - ACAGGCAGT A T TGC T AGAAAA T T A T AGAACAA T AA T T T T A T T A T CAA - - - - - - - - - - CAA T A T T T A T T ACAAAAC T T AA TGAGT AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T A T AC TGAGT A TGTGC TGA T T - - T T T AAAGA T T A TGT T AAAAGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA T TGT AA T T T A T A T T A T T ACA
A T T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - T T - - T T T T ACAGGA T A T ACGGAAAAAAA TGAACAGAAAA T A T TGC T ACACAA T TGT AGCACGA T AA T TGT A T T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA - - T ACAGT AAA T A TGGC T A T AAAA T CGT AGAACAA T AA T TGT AGT A T AGA - - - - - - - - - - CCACA T T T C T CAGAAAAC T T AA TGAA T T - T AC T AC T A T T A T T T AGT AAAGGC T ACAAA T TGT AA T T T A - A T AA T T ACA
- - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGC T CAAGT - - - - - - AA T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGT TGT AA T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T TGTGACAAAAC T T AA TGAGT T T T AC T AC T A T T A T T T AGC T AAGGC T ACAAGC TGT AA T T T A TGT AA T T A T A
A T T T AC T C - - - - - A T ACA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA - - - - - - - - - - CAAAA T T TGT T ACAAAAC T T AA TGAA T T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T A T CGCA - - - - TGT A T ACA TG - A T T AGT T T AGTG - - - TGGGT T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T - GAAACGCCCAAAACACGAAAAAGAAA TGAACAGAAAA TGT TGA T AGAAAA T TGT AACACGA T AA T TGT A T T A T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T A T - - - - - - - ACC T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAG - - - - - - - - - - - TGT T AGAAAAAAA T TGT AGAACAA T AA T TGT AGT A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T ACA T C T T ACGT A TGT A T AAAC - AA T T T AA T AGGAGCACGAAAAAAAAA TGAACGGAAAA T A T TGC T ACAAAA T TGT AGCACAA T AA T CGT AGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAGAAC TGAA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - GT AAA TGC - AA TGTGT T AAAAGCACGAAA T AAAAA TGAACAGT AAA T A T TGT T ACAAAA T TGT AGCA TGA T AA T TGT AGAA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGA T C T TGGAAAAGAAA TGAACCGAA T ACA T TGC T AGAAAA T TGT AGCACGA T AA T TGT A T T A T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T C T A T AC - - - - - AGAAAAAC TGAAAAGAAAA T A T TGC T ACAAAA T T A T AACACAA T AA T T A T A T T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCA T T C T A T AA T TGCAAA TGAA T TGA T T TGT C T AGT TGA T T ACC T T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T AAAAGACGGGACGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T ACAC T T TGT AGGT - - T AACA T T T T -
- - - - - - - - - - - T T CGGT T T AGA - - - - T T C T T C T A T ACAAAAAAA T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT A T A T T - TG - - - - - - T A T A T A - - T A T C TGT ACACAG - - - - - - AAAACAA - - - AAAGAAGACAA TGC T ACAAAA T TGT A T CA TGA T AA T TGT AGT A T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGGCA T AGT AAAAAAAAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAAGT AGCAGAACGA T AA T TGT AGT A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CGA T T C TGAA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAA T - - - T T T AA T T AGAA T C T CAAGGAAAAAAAAAAAAAAAA T A T T AC T ACAAAA T TGT AACACGA T AA T TGCAA T A T AGA - - - - - - - - - - CAAAA T T T A T T ACAAAAC T T AA T AA T T T T T AC T AC T A T T A T T T AGC T A T T T T CACAAAA TGT AA T T TGT A T AA T TGCA
C T TGA TGGT AGA T T AGCACAAA T T - - A T AA T T TGT AA TGTGTGGAGAAAA TGAACAGAAAA TGT TGC T AAGAAA T TGTGGT ACGA T AAC TGTGGT A T AGA - - - - - - - - - - CGAAA T T T A T T ACAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T T CCA
T ACGGACG - - - T T A T ACACAGA T T - - T C TGT T AACACAAACGGAAAAAAA TGAACAGAAAA T A T CGGT ACAAAAC TGT AGAACGA T AA T T A T AGT A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T CA TGT A - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T T AGCAAGT ACGGAAGAAAA TGAACAGAAAA T T AGGC T ACAAAA T T T AAGCACGA T AA T TGT AGT A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T AACA T CAA T T AAA TGC TGGT - - - T TGA T T T ACA - - CAGAAAAAA T AA - T AACAGAAAA T A T TGC T A TGACA T TGT AGAACGA T AA T TGT AA T A T AGA - - - - - - - - - - CCAAA T T TGT T ACAGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - GA T CACACA T AGA T T AAC T T CC T T C T T T ACACGGAAGAAAA T - GA T AGAAAA T A T TGC T ACAAAA T AC T AGCA TGA T AGT T A T AA T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T C T AA T C T T A T T TGCAAAA T TGT A
T A T T AAGT - - - T T AAA T A T T AAC T - - - - - - - - - - - - - CACGAAAAAAAAA TGAA T AGAAAA T AC TGC T ACAAAA T TGT AGCACAA T AA T TGCAGT A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAGAAAAAAA TGAACAGAAAA T A T TGT C T CAGAA T TGT AGCGCGA T AA T T A TGGT A T AGA - - - - - - - - - - CAAGA T T TGT T ACAAAA T T T AA T AAA T T T T AC T AC T A T T AC T T CGC T AAGGC T ACAAAA TGT AA - - - - T T T A T T T AAA
A T T CACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAC T CAAAAAGCCACGGAAAAA - - - ACCGCAAA T A T TGC T ACAGAA T TGT AGAACGAAAA T T A T AGT ACAGA - - - - - - - - - - CAAAA T T TGT T ACAGAAC T T AA TGAGT T T T AC T ACC - - T A T T T AGC T AAGGT T ACAAA T TGT AA T T T A T ACAA T AACA
ACG - - - - - T - - T T TGAA T T TGA T - A - T C T A T T AAAAGT T A TGGAAAAAAA TGAACAGAAAA T A T T T T CACAAAA T TGT T T CAAGA T T A T TGT AGT A T AGA - - - - - - - - - - CAAAA T T TGT T ACAAAAC T CAA TGAA T T C T AC T AC T - - T A T T T AGT TGAGT C T ACAAA T T A T AA T T T A T ACAAA TGC T
AGAGC T C T T A - T T TGA TGT ACA T - AGT C T T T C T AAGT AAAA T AAGACCCA T CAACAGAAAA T A T AGC T ACAAAAC T A T AGCAC T A T AA T TGT AGT A T AGA - - - - - - - - - - CAGAA T T TGT T ACAAAGC T T AA TGAAC T T T AC T AC T A T T A T T T AGC T AAGAC T ACACA T TGT AA T T T A TGT AAC TGAA
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