
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2165
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T T AGC T TG - - - - - - - T A T AGAGCCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGCCAAAGCGAGT TGGCA TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGA T AGAG - - - - - - - CGT CGCGT C TGTGA TGTGTGT CA T CAGTGT T T CACA -
A - - GAACCAA T T CAGAC T A T AC T CCCA - - - A T - T A - - - - - - - - - - - - - - GCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C T ACCCAGA T ACCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGAA - - - - - - - - A - - TGCAGT A - - - T T AAA TGTGGT TGT AAAAAAGT TG - - -
A T - T T A T CAAAGCAAAA T T T A T T T AC T T C - A T T T A TGAGT - - - - - AACACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCC T AAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT - - - - - - - - GCA TGAAACC - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - T - - - - - - - - - - - - ACAACGGC T T A TGAACCGCACGGCAGGCCAAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCA TGCC - - - - - - - - A TGAGT TGAAA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - A T C T T T TGT CGT A T CCA T T C T A T T C T - A T T T AG - - - CA TGCA T AGGT CACGGCA T A T AAA T CACACCACAGGC T AAC T C - - CCCAGGT CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGC T AAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGCA - - - - - - - - A T A TGAA - - TGT T T T T T T T T AGA T A T AGTGGCA T T CGAG -
A - - AA T T ACAA T AAAA TGT AAC T T T T T - - - A T C T A - - - - - - - - - - - - - AGCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGC T - - - - - - - - C - - TGAAA T A T T T T TGAAAAAAA T T AGGGAAAAAAGA T - -
A - - AA T T ACAA T AAAA TGT AAC - T T T T - - - A T C T A - - - - - - - - - - - - - AGCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGC T - - - - - - - - C - - TGAAA T A T T T T TGAAAAAAA T T AGGGAAAAAAGA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T - - - - A T - - - T T CGCGTGGT AAAA T CACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AC - - - - - - T T ACACC T T T T T A T T CAAAGT C T AACACGA T A T AAA -
GA T - - - - - - - GGAGCGT A T T AAA T A T - - - - - - - - - - TGACA TGACAA T A T CACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C T ACCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCAAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGACAA T A T - - - - - - - TGGT AA T T AA T T ACC T AAAAAA TGAAGAA TGGGCA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA TGGT ACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C T ACCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCC T TGA TGGT T T - - - - - - A TGGA T AC T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - TGACA TGACAA T A T CACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C T ACCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCAAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGACAA T A T - - - - - - - TGGT AA T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACC T T T T T T T - - - T TG - T T T CA T A T T T AGAACACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGC T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA TGGT ACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C T ACCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGA TGGT A - - - - - - - - - - - A T AC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - A T T T A - - - - - - - - - - - - - - ACACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACAACGTGT TGACA TGT T T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AC T AGCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGT T AC T A T C T AG - - CGGCACAGT T A T T AGAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AA T AGT AC T T T T T T T AGT T - - - - - - - T T AA TGCGGT AA TGGCACGGCA T A T AAA T CACA TGGCGGT C T AAC T C TGCCCAAA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT AA TGT - - - G - - AAACGAGT T T T TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AG - - - - AGT T AC T AA T A T AC T T TGA T CACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - T AA T CACGC T AACA T CACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGT CCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGC T AACA T - - - A - - AGGCAGA TGA T T AGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TG - - - - T AAAGT A TGT ACACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGCCAAC T C T ACCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT T AGCC T T CCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT - - - - - - - - - - - GAGGA TGT A T T T CAGAAAAA T A T T TGAAC T T CCA T A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - T CCCAAAGT T A T ACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT T A T A T A T CA - - GCC T ACA T C T A TGGAGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAC T CACA T C - A T - - A T A T ACA T AC T T T AGGCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T T TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGC T T T AGT - - - A - - CAAAAGT T T T T T A T T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC - - - - - - - - C TGT CGGA T CACA TGC - - - - GC T T ACC T AGCC T CCA T AACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C T ACCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - CAGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T AACCAGTGT CGT AGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AGT C T T TGT CA T CGACAACA T ACA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T T - - - - - - - T AC T AAGGCAAAACCACGGCA T A T AAA T CACAAGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AGT C T AA T AACGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T AACC T AAAAA TGT T T A T A T T T C - - - - - - - - - T TGGT A T A T T AA T ACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGT C - - - - - - - - A - - TGGCA T T T T CAAAGT T CAAAAAACCAAAAGCCGAAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA - - - - - - GT AC T T AGT T T AAGCAAGGCA T A T AAA T CACACGGCAAGCGAACGC T ACGCGCA T A T CC T AGCG - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGC T T AAAAGCA - - - T AAAA T T A T AC T AA T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - - CAA T CACA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - A T T T A - - - - - - - - - - - AGGCCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT - - - - - - - - A - - TGCAAA T TGA T A T AA T AAGT T T TGGT A T AACA T TGT -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AA T - - - ACA T T CGA T AGT T CCCAC T AAA T A T AAA T CACACGGCAAGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT CGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGC T T C T A T - - - - - - TGCCGGTGT TGCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - - - - - - - A TGACACA T T A T T T A T T T TGGT - - - - T A T T AAAGT AC T AC T ACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGAC T AAC T C TGT CCAGA T C T T A T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT CGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT AC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - C T T T - - - - - - - T A T CACGGCA T A T AAA T CACAC TGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGGGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGC TGTGC T T T T A - - T AA T AAAA T A T A T T T CCAC T T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T A - - - - - - - - - - - A TGGCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGAC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T T T A T C TGT CAAA T T CA T C TGT CA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - - - - - AAGT AACGT AA T ACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT AA T A T - T AA - - ACAAGA T T A T T T TGTGAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T A T T T T AGT T T T T C T AA T T T C - GTGT AA TGCAGCA T CACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGGT AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - A TGT T AAGC TGTGGT T T C T A T A T T T T T - - - - - - AAACA T A T T A T T AGCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAACAGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A TGTGCCGTGT T A T T A T - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T T T - - - T T A TGC - - - - - - - AAA T CCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C T CCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGCCCACGT ACCA T AGGT T ACGGCA T T AAAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T TGGT CCAGTGT ACCAGAACAGTGAAACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AA - - C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCGAAAGCGAGT TGACC TGCCA TGTGA T T T A T A TGCCGTGGTGAAA T - - - A - - CGCCAAGCGTGCCAAA T AAA T T A T CAGGC - - - - - - - -
- - - CAA T CA T A - T T T T T T T T T C T C T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T C T A - - - C - - C - GT AGAAA T T T CA T C T AAGT CC - - - - - - - - - - - - - -
AA T - - - - - - - T AA T T A T T A TGAC T A T CC T - GGT T T T CGGCGT A T CGGT - - - ACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T A - - - C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGC T TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGA T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AAAAAAAA TGAGT T T T C T AAA T A T T A T A T AAAA T AAA -
A - - - - A T T T T AA T ACGT T T T T T T T T - - - - - - - - - - T T AGT A TGA T ACCACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGA T - - - - - - - - G - - CACCA T AGGCGT AGT CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGC TGACA T A TGA - - AAC TGT CA T T T CAA T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - T T TGT T T AC T T T A T T A T - A T - - - T AAC T C T A T - - - AACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCACA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGC T - - - - - - - - A - - T - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AAAAAAAA TGAGT T T T C T AAA T A T T A T A T AAAA T AAA -
- - - - - - - - - AACGGTGTGA T AC T TGT A - - - - - - - - - CA T CA TGC T A T AACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGT AA T T T A T A TGCCGTGC T A T AA - - - - - - - - - - - ACA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T TGT C T AAAAA TGTGC T ACAA T A - - - - - - - - - - - GA T A T AGT A T AA T CACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT A T AA - - - - A - - T CC T T C T T CA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - A T T - A - - - - - - - - - - - - - ACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C T ACCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGT T - - - - - - - - A - - TGAA - - - - - - T AGA T T AAAA T T T AAAAAAGT ACA - - -
- - - - - - - - - - - - - C T A T T T T CC T T C T A T - - A T - - - T CA T T A T A T - - - T A T CACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGA T - - - - - - - - A - - C - - - - - C T T C T T AA T T T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - A T T T A T ACCAGT ACCACGGCA T A T AAA T CACACGACAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - TGAC - - - - - - AGCGCCACGACA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T CGGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCC TGTGA T T T A T A TGCCGTGAC - - - - - - - AA T ACACCACAAGTGT AA T T AACACCACGAAA T AGT A T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA T A T A T T A - - T T AGT CCGA T ACCC TGGGCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGCCC TGGT ACAA T AGACAAA TGCAA T TGAC TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T T A T AA T A T A T T T T AA T T CGT T T ACAGT A T TGT AGCACGGCA T A T AAA T CACACGGCCGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCC TGTGA T T T A T A TGCCGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - CAA T CA T A T T T T T T T T T T C T C T CCC T - GT T CA T AA T T T CAA - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT - - - - - - - - T - - C - GAA T AGA T T CAGT TGA TGT CCAGCA TGGT A TGT A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCCCGCA T T AA T - - - - TGA T A T AC T CAGACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A T ACCGTGC T CAGA T - - - - - - AGT AAGGT T T T T T T T A T AAAAGT AA T A T CA T A T ACAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AGT C T T TGT CA T CGAGAACA T ACA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - T - - - - - - - - - - - AA T CACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T AA T T T ACAGGCAAAC T ACA T T T T T TGA T - - - T C T T T A T CA T A T T ACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T T TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACACGGCA T A T AAA T CACAC TGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCAAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT ACGGT A TGA T A - - - - - - AA T T C T T T T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAACCACGGCA T A T AAA T CACACAGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGC TGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT AAAA - A T AA T AA T AAAAAA T A T T T A T T AAAACGT T AAC T AA T A T A T C -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGT T C - - A T - - - - - AACAGACC T A T ACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGCC T A T A - - - - - T AGGCAA T A T T AA TGGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T TGT - - GT CCA T AAGT ACACC TGAACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGCC TGAA T - - AA - - T - - - - - T A T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T ACC TGCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C T ACCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AAAAAAAA TGAGT T T T C T AAA T A T T A T A T AAAA T AAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T T C T A T - - A T - - - T CA T T A T A T - - - T A T CACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGA T - - - - - - - - A - - C - - - - - C T T C T T AA T T T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGGGGGTGAAACCACGGCACA T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - ACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGAACCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGA T - - - - - - - - A T AAGAAAAAGGCGT ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T - - - - - - C T - - CAGGA T CA T T T AA T CACGGCA T A T AAA T CACACGACAGGC T AAC T C TGCCCAGA T T CCGT TGT T - - - - - - - - - - T AGCGGT CCCGCCAAAGTGAGT CGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGA T T T AA T A TG - - - CAC T AAA T AGGT AA T T AGT C T CCGT TGGA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCACGGT A T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCC T T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - C TGA T T C T T T A T T T T A - - T T T T T T ACACCA T A T T AGCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAAA T T CCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - - A T - - - C T CGCGTGACA T AACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCA TGACACAA T - - - - - - CCAAA TGC TGC T TGGGGACGT T C TGAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGCA T T - GT - - - - - CGCA T AGT T T CGT CACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT T T CG - - - - A TG - - - - TGGA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - TGT A T T TGCA T C - - T C T T T T AGTGC - - - - - - - - - - - CA TGGT AA T AACACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T TGT T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT CGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGCCGTGGT AA T A - - - - A TGTGAACAGGCAGT T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - T T A - ACAGAA T CCCACACCACGGCA T A T AAA T CACACGGCAGGC T AAC T C TGCCCAGA T CCCA T T C T T - - - - - - - - - - T AGCGT T CCCGCCAAAGCGAGT TGGCC TGCCGTGTGA T T T A T A TGGCGTGCCCACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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