
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1223
TGCGA T - T T A T CGAAAAA T AC TGT AAAA T TGT T A T A - - - AA T AGT AAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGA T C T TGT AGT AAAGAAA T T CA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCA T A - - - - A T A T ACAGGGC T T T ACAAA T A T T T AGGAA T A T T T C T CAGAAC T AAC T T - T T T A
- - - - - - T AA T C T AAAGT A T A T T TGAAA - - - - - AACG - - - A T A T C T A TGT AGA T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T TGGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCCAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACAGA T A T A T CA T T T T T T AAA T T T A T T T AAAAAA T T A TGT C T CAAAAG - T - T A T T T A
TGT C T T CCAGT C T AA T AACAACC T A T AAA T - - - - - - - - AA TGT T T T T A TGT A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAA T A TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T T T TGCGT AACA T A T A T A - - - - - - - - T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGT AA - CAGT AAGC T A T AGT T TG - - - - - - GT T A TGA - - - - - - - T TGA T A T A TGTGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCAAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCC T T T T T T T CGGGCA T T AC T CGAA T T CGAGCAA TGGGCGT AACA T A TGCAC T T AA T C T T AGAA T T - - - - AAAAG - - - - - A T T T A T AAAAAGT TGT C T C
T C T T T C - C TGT C T CCC TGT C T C TGT T A T C - T T - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGA T AA T T CCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - T CCA T T T T T T T CGGGCA T AACCCGAA T T CGAGT A T TGT ACGT AACA T A T ACAGGGT C - - - T AAAGG - - - - - - - - - - - - - G - T CC T AGAA T AA - - - - - - - -
TGTGT T A T T T TGCAA T AA T A T CCAGACAGT - T T A TGA T - - - T AGGT A T TGT A T A TGT T ACGCA T AA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT ACAC TGT AAAAAA T CAGT C TGAGT T T CAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - T A T C T AAAA T AG - - - - - - - -
T T T T CA T CGA T AAAAAAAAGT TGGAAA TGC T T AA T AAGAA T AC T T C T A T ACA T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGCAA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACACA T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T CAAAAG - T T T A T T T A
T T T CC T - CAGTGGTGAAA TGCCCAGAC T T T - - - - - - - - AAAACAGAAGT A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGT CCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGACACC T T AGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - AAGGGGGAAAGGT T CAGAA T T T - - T A T AA T CAGGT A T T A T T A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCC T AACA T A T ACAC T T - - - - - CAAAAA T - - - - - - - - - - A T A TGT T T AAGACA - - - CA T - - -
TGT T A T - - - GT T AAGAGAGGT T CGAAA - - - T T T A T AA T - - - - - - - - - A T AAA T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - T T CA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACAAA T A T AACA T A T T T T AAAAA T A T T T AAAAAA T T A - A T C TGAAAAAA T T T A T T CA
- - - - - - ACAAA T AGA T AA T A TGT AA TGA T - - - - - - - - - - - - - - - C T AA TGT A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T AGCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T A T AA T A T A - - - T AAAAA T - - - - - - - - - - AAA T AC - - - AAAGA T T T - - - - - -
TGT T A T - - - GT T AAGAGAGGT T CGAAA - - - T T T A T AA T - - - - - - - - - A T AAA T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGCAA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - T T CA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACAAA T A T AACA T A T T T T AAAAA T A T T T AAAAAA T T A - A T C TGAAAAAA T T T A T T C -
GT C T T CA T T T T CAA T CAA T ACAA T AAA T T T - - - - - - - - - - - AGA T A TGT A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGT CCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T ACAAAA T A T C T CAAGT A - - - - - - - - - - - ACA T ACC T AA T A T TG - - - - - - - -
CA T T AAACACGGTGACGACAC T A T AGAAA T - - - - - - - - - - - T T AGGT A TGT A T A TGT T ACGCACAA T AC T CAAA T T CGGT T AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T CCCGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T A T ACA T A T T T T CAAAAGC - - - - - - - - - - - - - T AGCCAGA T T AA - - - - - - - -
T T A T CCGT T T T C T A T - AGT AC T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGT A T C TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGAGCA T T ACCGGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T CCA T T ACA T CC T T AAGGT - - - - - - - - - - A T AAAGC T AAGGGTG - - - - - - - -
T T T T T T - - - C T T AAAA T AAGT CCAAGAA T C - C T A T A - - - - - AACGC T A TGT AAA TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAACA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT T AAA T AAA T A T A T T T C T T AAGAGA T - - - - - - - - - - - - - - AC T T CAAGT T C T TG - - - - -
C TGT T CC - - T T T AACAA T TGT T CC TGAGGT T T - - - - - - - AGC T AAAAGT A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT CACA T A T ACA - - - - - - - - AAAGAA T AA T T AAAAAA - TGCGT T T AAA TGTG - - - - - - - G
TGC T T T - - - T T T ACAC T T T T T T T CAAAA T T - - - - - - - - - - - T CCGAAA TGT A T C TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCAAA T T CGGGT A T TGTGCGT AACA T A T CCA T TGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT TGGA T AGA TGT A T T T A
TGC T T T - - - T T T ACAC T T T T T T T CAAAA T T - - - - - - - - - - - T CCGAAA TGT A T C TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCAAA T T CGGGT A T TGTGCGT AACA T A T CCA T TGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT TGGA T AGA TGT A T T T A
T AGC T TGC T T C T A T ACAAAAACAAAAA T T C T T T A T A - - - - - T T A T ACA T A T A T ACGT T ACGCACAA T AC T CGAA T CCGAGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAACAAAAGT AA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CAACAAGGA TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T A T - CGGGCA T T ACCCGA T T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T ACAGGG - - T T T A T AGAGT A TGT AA TGGT AGA - A T T T AAAAA T A - - - - - - - -
- - - - - - A T A T T T ACCCAGAA T A T T T AAAC T - - - - - - - - - - - A T AAAAA TGT A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - T A T A T T T C T T T T C T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T CAA TGT T AAAA TGT CA T TGAA T A T T T T T AACAA T AAA T CAC T AA T A T AAA TGT T ACGAACAA T AC T CGAA T T CGGGCAA TGCC TGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - T T TGT T T T T TGCGGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T AAAAACG - - - - - - - -
- - - - - - A T AACCAAAAGAGT CCGT AAAAGA - - - - - - - - - - - AA T AGAGTGGA T A TGT T ACGCACAA T AC TGGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACAGA T ACAACAAA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT CAAA T CGT - - - - - - - -
- - - - - - - T T T T CAA T CAC TGT T A T TGGGAA - - - - - - - - - - - CAAA T AA TGT A TGTGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAACAAA TGCA - - - - - - - - - - T ACGAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AACC T T T AAAAAC - - - - - - - - - - - - - - A TGT AGAA TGA T T C T T - - -
- - - - - - A T T AA T T A T AAA T A T A T AAACAG - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA T ACCCGAAAAAAA TGT A - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGAA T TGTGTGT AACA T T T ACA T CAAC - - - T AAAAAA - - - - - - - - - - AGACGC T CAAAA T A T T T - - - - - -
- - - - - - A T CAGGAAAAAGT ACGGGAAGAGT - - - - - - - - - - - A T T T T AGT A T AAA TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - CGCAGT T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CAAGT A T TGTGCGT AACA T AAA T A T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT AAAA TGGT T - - - - - -
T TGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CC T T A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T A T AAAC T T T T C T T AAAGCACA T CAGAAA - - - T T T T CAAAAA T A - - - - - - - -
GCAA TGAAA T T CAAAACA T AA T TGAACAGC - - - - - - - - AAAC T T A TGC T A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T A T ACCAAA - - - T T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T ACC - - TGTGAAA TGT AA T T CCAGCCAC T C T AAA T CCAAAAAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGACA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAA T A TGC T CAAA T A T A - AAC T AAAGT T A T T T ACA T A
T A T A - - - - - - - TGT ACAA T A T T T T A T A TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGT T ACGCACAA T AC T AGAA T T CGGGT T T CGGGT AA TGAAAA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAAAAAA T A T ACCAGAAGAAA T T T - TGT A
T T T T T T - - - - - - AACCAAAAC T T CCAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A TGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA T TGCCGAAAAAAA TGAA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A TGGTGCGT AACA T A T ACA T CA T T T T T T AGAAAAA T T T AAAAAAA TGC T T T TGT AAGAC - - - - - - - -
T C T T CAAGGT C T AAC T TGTGT T C TGAA T A T C T - - - - - - AAA T A TGAGT T A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA - T CGGGT AA T ACCCGAAAAAAA T ACA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGAA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T ACA T C T T T T T T T AAAAA T - - - - - - - - - - A T A - A T T T AAA T AAA T T T - - - - -
T ACAC T - T T T T TGAGCCACC T T A T AGAAGT T T T T T A T T AAA T A T T ACC TGT A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCACGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGA T T A T TGTGCGT AACA T A T ACACGGGGC T T AAGAAA T AA T T AGA TGAA T A T T CCCAAAAAAAC T T - T T T A
- - - - - - A TGT T AAACGAAAA T T T TGT AA T T - - - - - - - - - - - T TGA T A T CCAA T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T CAAGGT C T AAC T TGTGT T C TGAA T A T C T - - - - - - AAA T A TGAGT T A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA - T CGGGT AA T ACCCGAAAAAAA T ACA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T ACA T C T T T T T T T AAAAA T - - - - - - - - - - A T A - A T T T AAA T AAA T T T - - - - -
T A T T T T - - - T T T T AGT T AGGT - - - - - - - - - - - T A T AA T A T - T TGT TGA TGT AAA TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGTGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T A T - T T T T CAGA T AAAACAACGAGA T T - - - - - - - - - - - AGGT T AGT A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T TGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T A T A TGACACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T ACCGAAAA TGA - - - - - - - -
T A T T T CA T CGT C T AA T T A T T T C T T A T T T T T - - - - - - - - AAA T T A T T A T T A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CCCGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T ACAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T T - - - T T T T AGT T AGGT - - - - - - - - - - - T A T AA T A T - T TGT TGA TGT AAA TGT T ACGCACAA T AC T CAAA T T CGGGT AA TGACCGAAAAAAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGTGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T CA T CGT C T AA T T A T T T C T T A T T T T T - - - - - - - - AAA T T A T T A - T A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CCCGCA T T ACCCGAA - T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T ACAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAC T A - - - - - - AA TGAAA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T TGT TGT A T A TGT T ACGCAAAA T AC T CGAA T T CGGGCAA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGT T CGT AACA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAGA T A - T CC - - - T A
- - - - - - - - - - - - - - - T T AGA T A - - - - - - - - - - CA T AGT - - - - - - - - - GT A T A T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACA T A T A T AAAG - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T CA - CCGGCAAC T AAAAA T AAAAAAA T T - - - - - - - - - - CC T ACGGTGT A TGTGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGT CCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AAG - A - - - - GTGA TGT A TGTGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGA T AA TGCCCGAAAAAAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T AC T CGACGCA TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AGTGT A T A TGC T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T C T - CAAAAGCCAAAACCCCAACAAAA T T - - - - - - - AAAGGA TGA T AGA T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAAAGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T T T T CGGGCA T T ACCCGAA T T CGAGT A T TGTGCGT AACAGA T ACA T AG - - - - - - A T AAA T - - - - - - - - - - A TG - A T A T T CCACAG - - - - - - - -
T T A T T A - CGA T TGT CA T ACCCCAGC TGT C T T T - - - - - - - - - - - - - - GGT A T A T A TGT T ACGCACAA T A T T CGAA T T CGGGT AA T ACCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGG - - - - - - - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T AC T A TGT - - - - - - - -
- - - - - - - TGT T CAACA T C T C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT T A T A T ACGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - A T A T AAAA T T T A T AC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGGA T A TGT T ACGCACAA T AC T CGAA T T CGGGT AA TGCCCGAAAAAAA TGCA - - - - - - - - - - TGCA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AA - - - - T AACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T - - -
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