
Start crop Point End crop Point

MSA length = 697
- - T A T A T AA T T A TGT AA - - - - T A T AGAGGGTGT T CA TGTGT A T C T T ACCCAA T AC TGGT CGT AAA T A T T AGT T T T AACAAA T T ACC T CA TGAAA T T T T T A - - - - - - - - - - CAA - A T T T T TGGAAA T AGCGA T T AGT T AAAA T A T ACGTGAACACCC TGT A T A T T C T T AA T TGGAAACAGA T T T T T C T T A T T AGAAAACAC TGGCAC TGT A
GT AC T T T T AA T T AACA T - - - - GT AA T AAGT AA T T T A TGCA T AGT T CAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T TGCCGAGA T AGC T AC TGGC T AAAA T A T ACGTGAACACCC TGT AC T CGCCCA - - - - - - - - CA T T T T CAC T A T AAGAAC T A T A T C TGACAGA - - A
A T CCCACCAAA T T A T AA TGT T CGT ACAGAGTGT T CCCGT A T A T T T T AGCCAC T AC TGT CCGAAAA T A T TGGT T T T T - AAA T T TGAA T T A TGAAAGT T T T A - - - - - - - - - - CAAAAC T T AC TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AA T AA - - GGAAAACGC T TGT C T T C T AAGAAAAACAGT C TG - - - - - T A
A T ACAGT T AAC T T T T CGT T T CCGT ACAGGT TGT T CAAGCGT A T T T T AGCCAA T AC T AAGCGT AGA T A T TGGT T T AAAAA T AACC T A T T A TGAAAGT C T T A - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACAAAGA T AAA T A T TGAC T AAAA T A T ACGTGAA T A T TGTGT ACCGGGTGGA T T AAAA T T AAA T CGGCC - - - A T T T T CAAGT T CGAAAAA T T -
T T T T T T CGA T TGTGTGG - - - - - GT ACAGGGTGT T CACGT AAA T T T T AGC T - - - - - - - - AC T T AAA T A T TGGC T T T AAA T AA T T AAA T T A TGAAAGT T T T A - - - - - - - - - - CAA T A T T CACGGTGA T A - - - A T TGGC TGAAA T A T ACGT - - - - - - - - - - - - CAA T T T T TGT T AAAA T T A T T C T T A T - - - - T T AAA T A T A T T CAAAAA T - - A
- - T TGT T AAA T T T A TGA - - - - - GT AGAGGA TGT T T ACGT A T A T T T TGGT CAA T AC T T T T CAA T AA TGGT T T AGA T AAAAAA T T AAA TGA TGGAAAC T T CA - - - - - - - - - - GAA T A T T T AGGGAGA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CACA T A T AGAAAC TGT C T TGT T T A T T A T C T A T A T T T T T C T AGAG - T A
A T T T T T AAAAAA T AAAA T T T T AAA T T - - - - T C T CAGTGGC T C T A T TGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T AAA T T A TGAAAGT T T T T - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGAAGA T AGC T A T TGGC T AAAC T A T ACGT AAAACGCC TGT ACC T T T T A T A T - - - - - - T A T T T A T T A T A T AA T AAAGAA T T T A TGT AA T T - A
AACGC TGAAAC T T AAAA - - - - - GT ACAGGGTGTGT ACGT A T A T T T T AGCCAACAC T A T CCGT ACA T A T TGGT T T T AAAAAA - - - - - - AA T T AGAGT T T T T - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACCAAGA T AGC T AC TGGC T AAAA T T TGCGTGAACAC T C TGT ACAGT AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAACAGTGT AC T AA - - A
A T - - - - - - GA T T T AAAA T T T CAA T T T ACAAAAAAGT T A T A T CAGT T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGGAGA T AGC T A T TGGC T AAAA T A T AAGTGAACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T A T A T T T T AAAAA - T C
AC T T T T AAAAA T T AAAC T T T T AA T T TGGGGTGCC TGTGT T T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T T A TGGAGA T AGC T A T TGT C T AAA T T A T ACGTGA - - - - CC TGT ACA T A T T A T A T - - - - - - T A T T T A T T A T A T AA T AAAGAA T T T A TGT AA T T - A
AAACGT T TGA TGT T T CGT T T T - - - - - - - GGT A T TGACA T A T A T T T T A T CCAA T AC T T T C TGT AAA T A T TGC T T T T AAAAAGT T ACGT T A TGAAAGT T T T A - - - - - - - - - - CA T T A T T T A TGGAAA T AGC T A T TGGC T AAAA T A T AC - - - AACACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C TGT T T TGGTGAGCGC T T TGCACGCG - - C
ACAAGT AAA T T A T AAAA T T T T AGT ACAGGGTGT T CACGAA T T T T T T AGCCAA T AC T A T CCGT AAA T A T TGGT T C T AAAAAA T T A - - - - - - GAAAGT T T T A - - - - - - - - - - CAA T A T T T CCGGAGA T TGGT A T TGAC T AAAA T A T ACGTGAAGACCA TGT - - - - ACAGC T T CACAA T CA T CC T T T T C T CAGCA - - - - - C T T T T AACC T C - A
AAGT T T T T AA T TGAA T A T T A TGAGA T AAA T AAAAAAAGT AAA T TGT A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGCAGA T AGC T A T T A T T T AAA - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAGTGAC - - - - - - T A T T T T T T T T T T - - - - - - TGCA T T T T TGCA T - T A
T AGT A T T T AC T A TGCGGCC T T A T T A T TGGC T A T TGGTGCA T T C T T TGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGGAGA T AGC T A T TGGA T AAAA T A T ACGTGAACACAC T A T AGAAGGT T T A T T T AAA T T A T T T T T T - - - - - - - - - A T AAACC T CGAAAC T - -
AGACA T T T T A T T AACAA - - - - A T CA T TGGGTGT T CACGT A T A T T T T AGC T AA T AC T A T CCA TGAA T A T TGGT T T T AAAAAGCCACA T - - - T A T AA T T T T A - - - - - - - - - - AAACA T T T A TGGAGC T A - - - A T TGGC T AAAA T A T AC T TGAACACCC - - - - CAA T AAA T T T - - - - - - T A T T T T T TGT CCAAAAAGT CCA T T AAAAAAAA - C
AAGT T T T T AA T TGAA T A T T T T AAGAAAAA T - AA T AAAGT AAA T TGT A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAGTGAC T AGGA T T A T T T T T A T T C T AGGAAA T AGA T T T C TGTGT C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA TGT T ACA T A T T A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T AC TGTGA T AGC T A T TGGC T AAAA T A T ACGTGAACA T CC TGT - - - - - - - - - - - GAA - - - T A T C T T T TGTGGAAAA T AA T T A T T C T CAA T T C T -
A T TGAC T CAA T AA T T AA - - - TGACAGT AA T AAC T CA T T CGT T C T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T AGGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGACA T - - CGGAA T TGT C T CGTGAGT AGT AGAAAAGT T T T T CGAA - T -
- - GT A T T T AC T A TGCGGT C T T A T T A T T AGC T A T TGGTGCA T T C T T TGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A T T AAAGGAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAC T AC T CA T TGAA T AA T CAACAAAC T T TGAGA T T - A
AC T ACCCAAAC T C T T AA - - - - AGT ACAAGT TGT T CA TGT A T A T T A T AGC T AA T AC T A T CCGT AAA TGTGGGT CA T AAAAAA T T AGA T - - - GCAAGT T A T A - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAA T CAA T T C T A T CAA - - A
- GGC T TGGAAACGAAGACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT TGCCA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGGAGA T AGC T A T TGGC T AAA - - A T ACA TGAACACAC TGT A T A T AAAAAA T T AAAAC - - - - - - - - - - - - - AAAAGT ACAC T T T - - - - - - - -
GT C T A T TGTGT CCA T AA - - - - C T T T TGGA TGAC T AAAC T AA TGT T A T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACAGAGA T - GC T A T T AGC T AAAA T A - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACGAACAA T T CA T A T T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACAGAA TGT T CACGT ACC T TGT AGCC - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGGT T T CAAAAAA TGAAA T T A TGAAAGT TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAAA - T TGAAA - T A TGT - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGAAAAGT A - G
T CA T C T ACGT AGT A T AGT T T T TGT ACAGGA TGT T CACGT A T A T T T T AGCCAA T AC TGT CCGT AAA T AA TGGT T T T AAAAAA T T AAA T T A TGAAAGA T C T A - - - - - - - - - - AAA T A T T T A TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAA T AA T - - - - - - GAA T T T A T T T AA TGCAAA T AAA T CC T AA T AC - T A
A T T AAA TGT A T T CCAAA T T T T AA T ACAGGGTGT T CACGT A T A T T T T AGCCAA T AC T A T CCGT AAA T A T TGGT T T T T AAAAA - - - - A T T ACGAAAGT T T T A - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGGAGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGACGA T T T ACAA T AAAA T C T TGGT A T T T AA T C T C - T A
GCC T A TGAGGT T - - - - - - - - - AA T T T TGAAA T T T TGA T T T T T T T T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACC T AA T T AAAA T AACC T CC TGT AC T A T T AGCA T T T T T CAAAGAA - A
A T T T A T T AGA T AAGCAGT T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGGA T A T AGT AA T TGGC T AAAA T A T ACGTGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T - - - - - - - - CCCAA - - - - - - GT T T T T CAAAAGT T T
- - - - - - - - - GT T AAA T A T T T T T T T A T TGAACGT AAACA T A T A T TGT T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T T A TGAAAGT T T T A - - - - - - - - - - CAA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAAGAGT CAAAA T - AC T C T T A T T AAAA T AAAGAAA T CGC TGAAA T T A
A T T T A T T AGA T AAGT AGT CA - AA T A T AGGCAGT T A TGGT A T T A T T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CACA T - - - - - - - AC T AAGAAAAAAA T TGT TGAAAAAA T A
T T T A T T T T A T A T CAAAAC T T CAAAACAGTGTGT T CACGT A T A T T T T AGT CAA T ACAA T CCGT AAAAA T TGGT T T T AAAAGAA T ACA T T A T AAGAA T T T T T - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACAGAGA T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T CGGA T TGAAA - CA T T T T T CC T A T AAAGT AAACA T T T T AA T AA - T A
A T ACA T T C - - - T T AAAC T T T T A T T TGT AAACA T T T AA T T A T T T CGT C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAAAACAAAA T T T ACA T T AACC T A T ACA T CC TGT ACA T - A
A T T T T T T T A T T A TGT AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - A T C T A T T T T T TGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T AAAGAGA T TGC T A T TGC TGAAAA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAGAA T AAA T A T AC T A T - A T T T AGAA T T T T T T AGAA T - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAAAGT A T T CGTGCA T T C T TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACAGA T A T AGC T A T CGCC T ACAA T A T AC T A T AAC - - - - - - - - CA T TGA T A - - AAAAA T - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T CA T T CGAAA - C
ACAA T AAGAA T T AAAGGT T T T - - - - - - - - - T T T TGAACAAAA T CGT CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGGAGA T ACC T A T TGGC T T AAA T A T ACGTGAACACCC TGT A - ACGTGT AA T - AA T T C - - - - - - - - - - - - - GAAAC T T CA T T T T AAGT A - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T T T AA T T A T A T TGT CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T AC TGAGA T AGC T A T TGGC T A T AAAA T AC T TGAACAC T T T A T ACAACAA TG - - T AGAAG - - - - - - - - - - - - - A T AGAC TGA T T T T AAAAAA - -
ACGCA T CCAA T C T TGAA - - - - ACCGT AAAAAGC T T ACGCAC T T T C T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGCC TG - - - - - - - - T AC T C T TGA T C T - GCCAA T A T AA T A TGCAGA T - -
T ACAC T AAGGGA T A T AG - - - - AGT ACAGGGTGT C - ACGT A T A T T T T AGC T AA T AC T A T CCGT A T AAA T T AGCC T T AA T AAA T T AAA T TGTGGAAGC T T T T - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGGAGA T AGA T A T TGCC T AAAA T A T ACGT AAACACCC TGT A T A T ACA T AC T T AGAA T T AC T T T T AGT T TGA T A T AAAAA TGGAA T AAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T T T TGCA T T T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT A T T T ACGGAGACAACC T TGGGC T AAAA T A T ACGTGAACA T CC - - - - AA - - - - - - - - CAAAA T T A T T T A T T A T T CAA T TGA T T T A T T T T CAGAA T - -
A T T AC T T TGCCGGAAAA T T T T - - - - - - - - - - - CA T A TGTGT A T T T TGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T A TGCAGA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T A T T A T TGT AACCAGT T T T T CC T A T A TGTGCAAA T C T AAAAAA - T A
AC T TGC T CA T T T T T AAA T T A T AGCCCAAA T AA T A T AGGCA T A T T CGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAC - - - - - - - - - - - - - A T A T CAA TGA T CAAAAAG - CA
- GAAAC TGAAC T TGTGC - - - - AACA TGC - - - - - - - ACCAACA T T T ACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T A T C T ACGGAGA T AAC T A T TGGC T AAAA T A T ACGCGAACACC T T - - - - - - - - - - - AC T AAAAC - - - - - - - - - - - - - A T AGAC T T AAAA T AAAA T A T A
- - - - - - - - - A T T T AA T C T CC T AA T A T ACAAA T T A T A T T T A T T AAA T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAGAAA T CGCAGAAA - - -
AGAGT T T CAA T T T AACGT T T T AC T A T TGAAA T T T T T C T T T T T T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CCA TGCA T T AGT AACCA T A T CC T TGACAC - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T TGGCGCGT AGGC T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - TGGAA T - - - - - - - - - - - - - GT C T A TGT A T T ACACAAA - - -
GC T T A T ACAA TGCAA T C T TGT A T T ACAGGAAA TGT A T ACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T AAGT AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGA T T T AC T AAAGT TGCC T C T C T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A
CGC T A T T TGAACGAAAA - - - - AC T T T T AAAGA T T TGAA T A TGC T TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AA T AA TGAA T AAGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGT TGACACACA T T T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T T A TGAAGACAGC T A T TGGC T AAAA T T T AAA TGAACACCCC - - - T T AC T T T T A T T AAGGT T A T T T T C T T AGAAA T T AA T T AA T T T CAGAACC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCAGGGT A T T CA T A T T T T T T ACAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T TGAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAC - - - - - - - - - - - - - A TGGT CGC T C T C T C T AAAA - -
TGT AA T T CAAA T - - T AA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T A T T T T AGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGGAGA TGA T T A T TGGC T AAAGTGT ACGTGAACACCC TGT ACAAAGTGC - - T AAAA T TGCCC T T A T T ACA T T AA T TGTGT - - - - - - - - - T A
GTGAC T T AAC T TGT T AA - - - - A T T AGAAGACGAACA TGCA T TGT A T AGGT - - - - - - - - - - - GAAA T A T TGGC T T T AGAAAA T T AAAC T A TGAAAGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAA T AA T C T AAAAA T - -
CCAC TGT CGAGCGGAGGC T T CAGAA T AGT CC T T T AGAA T A T A T TGCCA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT A T T T A TGAAGA T AGC T A T TGGC T AAAA T A T ACA TGAACACCC TGT A T A T AAA T AA T T AAAAC - - - - - - - - - - - - - AAAAGT ACAC T T T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGT TGT T T T A T C T T T T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCACC T A T T AGCA T TGT T T C T T T T T CGCCGA TGACA T T AAAAGAAA - -
AC T T CC T CAA T T TGTGG - - - - AGT ACAGGA TGT T CA TGCACC T T AAA T C T AAGAC T A T CCA T AAA T AC T AGT T T T AAAAAA T T AAA T T A T AAAAA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAGGGTGC T CACGT A T A T T T T AGCCAA T AC T A T CCGT A T A TGT TGGGT T T AAAAAAA T AAA T T A TGAAAGT T T T A - - - - - - - - - - CAAA T T T T AAGAAGC T AGT T A T TGCC T AAAA T A T ACGT CAACACCC TGT ACA T TGC T C - - TGA T A T CA T T A T CA T T AAA T CAAAAAAA T TGA TGA T T T T T
AC T T T C T T A T T T TGT AG - - - - AA T CCAGAA T T T T T AAA T A TGT T T T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - CC T T T C TGC TGT AA T A T ACAGA T C T CAAAAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAACA T T AAAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T A T A T A T T T T T AAAA T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T ACA T - - - - - - - A TGAGCA T T T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T T T A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCACAAC TGCC T T T C T T A T AA TGA T CCCA T T T T A T AGAA T A
A T T T A T T AGT T CACGA T - - - - GGT TGAGT AAC T T T AAGAA T A T AA T AGC T - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGGT T T AAAAAAA T T AAA T T A T AAAAGT T T T A - - - - - - - - - - CAA T AA T T ACGGAGAGAGC T A T TGGT T AAAA T T T ACGTGAACACCCAGT AC T AACCAGGT CAAAA - T AGT T T CAGC - - - - - - - - AA T AC TGAAAAGT A - A
CAA T CAGCGA T ACAAAA T T A T - - - - - - - - - T ACCAACC T T CA T T T T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T CAGA T CGAAA - T A T T T T C - C T A T AAAGT AAAA T T T T T AA T AA - T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA TGGACAGCCCGAACACGT T A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CCC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAA T A T T T T T AA TG - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - GAA TGCA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGT T T ACGGAGA T AGC T A T TGTGT AAAACA TGCGTGAACCCCC T A T ACAAGCAAAGC T T AAA T T T A T T T A T T T ACCA T AAAC T T A T T T TGAA T A T T T
TGT A T T CCAA T T - - T AA T T T C - - - - - - - - T TGT T CA TGT A T A T T T T AGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T A TGAAA T T T T T C - - - - - - - - - - CAA T A T T T AGGGAGA T T T T T A T TGGC T AAAGT A T ACGTGAACACCC TGT AAGAAGTGC - - T AAAA T TGCCGT T A T T ACA T T AA T TGTGT - - - - - - - - - T A
C T A T C TGT AA T CA T AAGGT T CAA T AGGAGA T A T C T T T ACACA T T T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGGAGA T AGC T A T TGGC T AAAA T A T ACA TGAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA T T AGT T TGA T T - - - A T TGAAAAAGT TGGC T AAC T A
T T T A T T T T T AA TGGCCA TGT C - - - - - - - A TGT CGCGAA T A T T T T T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGGAGA T AGC T AGTGGC T AAAA T A T A TGT AAACGC T C TGT AC T T A T AA T - - AAAAA - - - - - - T T A T T A T A T CACAGAAGT C T C TGAAA - T A
ACGCGT T T AA TGT T AAA T T C T - - T ACGGAGTGT ACA TGCA T T T C T T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCC T A T C - - T AAAA T - - - - - - - - - - - - - T T A TGT C T AC T T T A T ACA T - A
- CCGA T T TGT CCCAAAA T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T C TGT AAA T A T TGC T T T T AAAAAAA T AAC T T A TGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T T T ACGGA T A T TGC T A T TGAC T AAAA T A T ACGTGAACACAC TGT T T T T T T T T CA T T AAAA T T A T T TGTGGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A
- - - - - - - - - - - - T ACGAC TGT AGT ACAGGGTGT TGACGT A T A T T T T AGGCAA T AC T A T C T T AAAA T A T TGC T T C T AAAA T A T TGAA T T A TGAAAGT T T T A - - - - - - - - - - CAACA T A T ACGGAAA T AGT T A T TGGC T AAAA T A T ACGTGAGCACCC TGT A T AC T AC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T AAA T T T AAAA T A - - -
GC T T CCAGAACAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCACA T T T T CGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T A T T T ACGGAGT T A T C T C T TGGC T AAAA T A T ACGTGAACACCC TGT ACA T A T A T T - - CAGAA T - - - - - - - - - - - - - A T TGA T A T A T TGC T CCAGC - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT T T ACACA T A T T T T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGA - CAGT T T T C T T A T AA T TGT C T A T T T T CAAACGT - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGGA T T AAAC T A T T - T TGGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T A TGGAGA TGGAGA T TGGC TGAAA T A T ACAAAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T AACA T T T CA T A T T T - -
A T A T A T T CGAGGT A TGA T T C T AA TGT AGGA TGT T AAAA T AAGT C T TGGAC - - - - - - - - - - T C TGA T A T T AGT T T T AAAAAA T T AAA T T A TGAAAGT T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAACCCA T T T T AAACCC - A
T A T AA T T CGAA T T A T AA T T C T - - - - - - - - - - - - - CGT A T A T A T T TGAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T T T ACAGAGA T AAC T C T TGC T T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA TGC - - T AAAA T TG - - - T T A T T ACA - T AA T T A T A T - - - - - - - - - T A
AC T T T T T CGAC T AAAAG - - - - GA T A T AGGCA T C T T A T T T A T T T A T T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T C T ACGGAGAAAGC T A T TGGC T AAAA T A T ACGTGAACACCC TGT AAACGCGA T - - T AAAA T - - - - - - - - - - - - - AAAAACAA T T C T T A TGAG - - -
AGT T CAC TGAGA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AA T T AC T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGT T T A TGT AGAGAGT T T T AGGC T AAAA T A T ACGTGAACACC T TGT A T A TGTGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT TGGC T T AAC T T T T AA - - - - - - CA T AAC T TGT T T A T T TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGAGACA T TGGT T ACA T - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T A T TGT TGAAGT ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - CA T T A T T T ACGGAGACAGT T A T TGGC T AAAA T A T ACGTGAACA T CC TGT ACA T AC T T CA T TGAAA T T ACGT AGA TGA T AAAAAA T CA T T T CAGA T AGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAC TGA T T ACGT A T A T T T T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T AGTGA TGT AGC T A T TGT C T AAAA T A T ACGTGA - - - - - - - - - - CAGT T CCCA T TGA T A T AAA T C T T C TGGAAAGAA T AA TGT AC T AAAAGT T A
AAAA T T AA T A T A TGT A T T T - - - - - - - - - - A TGA T T ACGT A T A T T T CAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T TGCGGAAAAAGC T AC TGGC T AAAA T A T ACA TGAACACCC TGT T A T AA T AGG - - - AAAA T T A T T T T T AA T T AAA T AGT A T CC T T T TGAAA T C - A
C T T TGT TGAAC T CAA T A - - - - CGT AAAAAGTGAAC T C T TGTGT T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T T ACGGAGA T A T C T A T TGGC T AAAA T A T A TGTGAACACCGTGT AGA TGC T CA T T CGA T T T CAC T T T TGT T C T AGAAA T CAGA T T AGA T AAG - - A
- - A T T T TGGAC T T A T - - - - - - AGT AAAG - - - - - - - A T A TGT T T T T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A T T T A TGAAGA T AGC T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCACAAC TGCC T T T C T T A T AA TGA T CCCA T T T T A T AGAA T A
A T T T T T TGAAGC T AGAA T T T T - - - - - - GAAAA T T CAAAGA TGT T T CGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA T CA T A T - - - - - - T A T TGT T AC TGT AGAAA T T ACA T T AAA T AAA T - A
T T T T T TGCAAC T T ACAA - - - - - - - - - - - GACA T CCGTGT ACACGT T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T T ACGAAGA T AGC T A T TGTGT ACAACACCC - - - - - - - - - - - - - - GC T AGT T T - - - - - - - - T A T T T AAAA T A T AGTGA T T AGAA T T AAAAAGA - A
GC T T T A T T AC T C TGT AA - - - - AA T ACAGGGTGT T CACGT A T A T T T T AAC T AA T CC T AAA T - - - AA T A T TGC T T T T AAAAAA T T AAA T T A T AAAAGT T T T A - - - - - - - - - - T AACGACC T CGGAGACAGC T A T TGGGT AAGA T ACACA TGAACACCC T C T A T A T A TGCAA T - - - T AA T A T T A T T T TGAAGGT AAAAGT T T C T T ACA T TGT A
- - - - - - - - GAGA T ACAGTGT T - - T ACAGT A T A T T CACGT A T A T T T T AGT CAA T A T T A T T TGT AAA T A T TGGT T T T AAAAAA T T AAA T T A TGAGAGT T T T A - - - - - - - - - - CAA T A T C T ACGC TGA T AGC T A T TGGC T AAAA T ACGC T TGAACAACC TGT AC T TGA T T A - - T AA T AC - - - - - - T A T T T T AAGAAGAACAGT A T AAACA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGGT T C TGCGT T T A T C T T T TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CGCAAACCAAAA T - - - - - - - - - - - - - GTGCAAA T A T T T T CAGAGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T A T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACA T T T ACGGAA T CGGT T A T TGGC T AAAACA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T TGT A T T T C T T ACAG - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGCGGACCGA T TGT ACA TGT T T CAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CCGGAA T CGAAA T - - - - - - - - - - - - - A T TGA T CCAA TGGAAAA T T - -
ACGCCAC TGGT T TGT AG - - - - - GT A T AA TGT A T T CA T A TGC T T T C TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA - - - - T A TGT A T A T AGA T A T TGGC T AAAA T A T ACACGAACACC T CGT ACA T AAAA T - - CAAAA T AA T T T T T AGT A TGCCA T AGGT A T T CCAAAAA - - G
CC TGAC T CGT TGGACAGT T TG - - AACAGGGT A T T T AGGT A T A T T T T AACAAA T AC T A T CCGT AAA T A T TGA T T T T AAAAAA T T AAA T T A TGAAAGT T T T A - - - - - - - - - - T AA T A TGT AGGGAGA T AAGT AGTGAC T AAAA T A T ACGAGAACAC T C TGT ACA T A T A TGT T T AA T AA T AGT T A T TGT AA T T T A T AA T T A T T T T T AA T C - T A
AAA T A T CAGA T T TGCAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T C TGCGAAGACAGC T A T TGCGT AAAA T A T ACGTGAACAC T C T - - - - - - - - - - - T T T AAAA T CGA T T CAACCGGAAAA T AGGTGT T T CGAAAAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T A T T T ACAAAGA T AGC T A T TGGT T AAGA T A T A TGT AAACACCC TGT A - - - - - - - - - - CGAAA T TGT A T T T T T T CAAA T T CA TGCAA T CAAACAAC T A
T TGT CCCCAA T C T T T AG - - - - AAGGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T T ACGGAAA T AAC TGT TGGC T AAAA T A T ACGTGAACAC T - - GT ACAGGGTGT - - TGCAA T TGT C T CGCCCA T AA T TGAAAAAGT TGGCAAAC T A
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