
Start crop Point End crop Point

MSA length = 809
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - CA T AGTGT C - - - - - - - T CAAAAA T C TGCCAGCCGC - - - TGGA T T T T T AAA TGAAA T C TGT A T A T T A T CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T A T C TGTGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T - - A T A T A
TGGACAC T T A T A T C - - - - - - - - - T AAGACGT T T T A TGT A T CAAACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGCCA T T TGT A - - - - - - - - - - - T AACA T A T T T TGCGT T CCAGA T C T AG - - - - - - - - - - - - T T AC T T T T T AA T T T AAACC TGT A T A T T A T CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGAC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - CCAGACA T T T - - - - - - T T AGAAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAA T AAAACA TGT A T A T T AC T A T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCA T CAGGGCGC T ACCCACC T CAGGAACGGGCC TG - - - - - - - - - - - -
TGGCCAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGTGT C - - - - - - - T CAAAAC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGCAACA TGT ACA T AGAA - - CC T CGGGTGT C - - - - - - - T CAAAAA TGCG - - - - - - - - - - - - GAA T T T T T AAA TGAAACCCGAGT A T T ACCA T T TGGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCAACGGAGC TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGACCAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGTGT C - - - - - - - T CAAAAA TGTGCCAGCAGC TGGT AAA T T T T T AAA TGAAACC TGT A T A T T A T T A T T TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AGT T TGAA TGT CAAAGT T T - CACAGCCGTGT A T C T AAGTG - A T T C T
TGGT CCC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGTGT C - - - - - - - T CAAAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT A T A T T A T CA T T T T A T T A - - - - - - - - - - GTGGC T C T CCACCC T CGCCGA TGGT AA T TGA T AGC - T C T AA T AAAAAAAA T T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T CAGGAACGGG - - - - CAAA TGT T T A T T
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGTGT C - - - - - - - T CAAA T A TGTGCCAGCCGC TGGTGA T T T T T T AAA TGAAACC TGT A T A T T AC - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAC
- - - - - - - GAA T ACAAAGC T T C T C T AA T C T T T T T CGCA T A T CGAAAA T A TG - - - - - - - - - - GT T AA T T T T T AAA T AAAAC T TGT A T A T T A T CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - GTGGC T C T CC T CCC T CGT CCA T AGT AAC TGA T AAC T T C TGA T AAAAAAAAA T TGCACCAGGGCGC T AC T CA T C T CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGC TGT C - - - - - - - T CAAAAA TGTGCCAGCCGC TGGTGAA T T T T T A - - - - - - ACC TGT A TGT T A T CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCACCAC TGCGC T AAGT C T T C T AAGAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
CGAC T AC T T A TGT ACAA T T T T T T TGAAA T AA T T CAA T T T CCAAGT A TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGG - - - - - C T C T CCAGC TGA T AGT AA T TGA T AGC T T C TGA T - AAAAAAA - T TGCACCA TGGCGC T ACCCA T C T CAGGAACGGGCC TG - - AA T - - C T A T T
TGGT TGT T T A TGT ACAA T T T T T T T AAAA T A T T T - - - - - - T CGGTGC TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT CAC T T ACA - - - - - - - - - - - CAGGGGGAC - - - - - - - T CAAAAGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT CA T T T ACA - - - - - - - - - - - CAGGGT A T C - - - - - - - T CAGAAAAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT CAC T T ACA - - - - - - - - - - - CAAGGT A T A - - - - - - - T CAGAAAAGTG - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T AAA TGA T ACC TGT A T A T TGT T AC T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCACAGA TGGAGCGCC T AAA - T ACAGT AGT AC T TGT ACA TG - T CGT A
T AGT CAC T T ACA - - - - - - - - - - - CAGGGTGT C - - - - - - - T CAAAAAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAA TGA T A T C TGT A T A T TGT T A T T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGC TGT C - - - - - - - T AAAA T A TGTGCCAGCCGC TGGTGA T T T T T T AAA TGAAACC TGT A T A T T AC - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACA T T T T CAGT T C T T AAA T T T AAAAAAAGGGT T CC T T CGTGT A TGAC
T T A T AAC T TGT A T C - - - - - A T T T T T AAGT AAA T CCCGC T T T A T A T A T A TG - - - - - - - - - - - - - AC T C T T T T AA TGAAACC TGT A TGT T A T CA T T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT TGC T T A TGT ACAA T T T T T T T ACAA T AA T T - - - - - - T CAGTGT T ACA - - - - - - - - - - - T T AA T T T T T AAA T T AAACC TGT A TGT T A T CA T - - AA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AA T T T AAGAA - - - - - - - - - CGGGA T T T T C - - - - - - CCAAGGA TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA T TGT T T A TGT ACAA T - - - - - TGAGC T A T C - - - - - - - T A T AAAA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT CAC T T T T A - - - - - - - - - - - CAA TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGT A T A T T A T CA T T TGA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGCCGA T AGT AAC TGA T AGC T T C TGA T AAAAAAAA T C TGCACCAGGGCGC T ACCGA T T T CAGAAACGGGCC TGT ACA TGTGT A T T
TGGT TGC T T A TGT A T AA T T T T T T T AAAA T A T T T TGCGA T CCAGA T C T ACC - - - - - - - - - - - T CAAC T T T T AAA TGAAACC TGT A T A T T A T CA T T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT C T A T T T ACA - - - - - - - - - - - AAGGT T T T A - - - - - - - T CAGAAAAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - A TGGGTGT C - - - - - - - T CAAAAC TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGA T T T CC T T CGT CGT CGA T AGT AA T TGA T AGT T T C T AACAAAAAAAAA T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T CAGGAACGGGC T TG - - T T TGTGA T T T
T AGT CGCCAA T A T A - - - - - - - - - CAGGGTGT C - - - - - - - T CAAAAA TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT A T A T T A T CAC T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGTGAC - - - - - - - T CAAAAA TGT - - - - - - - - - - - - TGAA T T C T T AAA TGAAAC T TGCA T A T T A T CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAA T AC - - - - AGCGAAGGC T T AAAAACAC T T A T C T T AGGTGGA T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACGCAGGCGCA T T AGGGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT AAAC T
TGGT TGC T T A TGT ACAA T - - - - - CGAGC T C T C - - - - - - - T A T AAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T TGT CA T T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGT T A T C T A T AGAAAAAA - - T T AAGACAC T T A - - - - - - T T AAAAA TGAA - - - - - - GT CCGTGAA T T T T T AAA TGAAACC TGT A T A T T A T CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT TGT T T A TGT ACAA T T T TGT T AAAA T AC T T TGCGT T CCAGA T C T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A TGA T T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT CAC T T ACA - - - - - - - - - - - CAGGGT C T CACGCC T C T CACAAAGGTG - - - - - - - - - - - - GAA T T T T T AAA TGA T ACC TGT A T A T TGT T A T T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAA T A T A TGCGAAAAAA T CA T CACAACACC T AA T C T - GGTGT AAA T T
TGGT TGC T T A TGT ACGGT T T T C T T AAAC T A T T TGGCGC T CCAGA T C T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAA T A T C T ACACACA T AC T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T A T CAC T TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT CGC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGTGT T - - - - - - - T CAAAAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T ACC TGTGAAGT A T AGCA T ACACAAC T A T CAC TGT ACGTGT A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAACCCAC TGGA TGCCGT T T T CACCAAACGAACAC - - - - - - - A T A T T
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGT T T T - - - - - - - - - AAA T A TGT ACCAGCCGC TGGTGAA T T T T T AAA TGAAACC TGT A T A T T A T CA T T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - CCAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGA TGT T - - - - - - - T CAAAAA TGTGT CAGCCGC TG - AAAA T T T T T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - GTGGA T C T CC T T CC T CGT CAA T AG - AA T TGA T AGC T T C TGA T AAAAAAAAA T TGCACCAGGGCGC T ACCCACC T CAGGAACGGGCC TG - - C T CGT T TGT T
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - GAGGGTGT C - - - - - - - T CAAAAA TGTGCAAGCCGC TGGTGAA T A T T T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - GCGGA T C T CC T T CC T CA T CGA T AG - - - - TGACACC T T C TGA T AAAAAAAA - T TGCACCAGAGCGC T ACCCA T C T CAAGAACGGGCC TGAA TGT A TGT A T T
TGGT TGC T T A T A T ACAA T T T T T T T AAAA T A T T T TGCGT T CCAGA T C T AC T T T CGCCAC T ACC T T T T T T T T AAA TGAAACC T C T A T A T T A T CA T T T - GA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGGA T A T A T AAAACA T A T A T T CCAA T AA T A T AGACA - - T A T - - AC T T T
TGGT C - - T T A T A - - - - - - - - - - - T AGGA TGT C - - - - - - - CCAAAAA TGTG - - - - - - - - - - - T T AA T T T T T AAAGAA T ACC T A T A T A T T A T CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T ACA T T T T T T CGCGACCGT T T T CAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT ACAC T T A - - T A - - - - - - - - - CAGAGCGT C - - - - - - - TGAAAAA TGTGC T AGT CGC TGGTGAA T T T T T AAA T - - - - AACACACCA TGT CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AC T C T AAGGAGCGT C T T A - - ACAGAAACAAAACCG - - T A T - - ACAC T
T TGC T ACCAA T ACG - - - - - T T T T T AAAGT A T T A TGCGT T CC T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T T AAA TGAAACC TGT A T A T T A T CA T - TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T T A TGT A - - - - - - - - - GA T T A T A T T T TGCGT T T CAAA T C T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAA TGAAACC TGT ACA T T A T CA T T TGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGGT CGC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGTGT T - - - - - - - T CAAAAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - - - - AACGT AACACAGCA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - T A T CGTGT C - - - - - - - T C - AA T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGTGT T - - - - - - - T CAAAAA T A TGCCAGCCGC TGGTGAA T T T T T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - GTGGA T C T CC T T CC T CGT CGACAGT AA T TGA - - - - T T C TGA T AAAAAAAA T T TGCACCAGAGCGC T ACCCA T C T CAGGAACGGGT C TGCAAA T A T ACGAC
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGTGT C - - - - - - - T CAAAAA TGTGCCAGCCA T TGGTGAGT T T T T AAGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - GCGGA T C T CA T T - - - CGT CGA T AGT AAA TGA T AGC T T C TGA T AAAAAAAAA T TGTGT T T T AACGC T AGTGA T AACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGGCC T T T T A T T TGCCGT T - - - - T AAAA T T T T T - - - - - - T C T AA T A T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT TGCC TGTGT ACAA T T T T T T T AAAA T AC T T TGCGT T CCAGA T C T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT A T A T T A T CA T T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT CA T T TGTGT A - - - - - - - - - T A T TGTGT T - - - - - - - T C - AAAA T A TGCCAGCCGC TGGTGAA T T T T T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - C TGGA T C T CC T T C T T CGT CGA T AGT AA T TGA T AGC T T C TGA T AAAAAAA - - - TGCACCAGGGCGC T ACCCA T T T CAGGAA TGGGCC TGT A TGT A T AGAC T
CAGCCAGCAGT A - - - - - - - - - - - AAGT AGGT T - - - - - - - T CAAAAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T C T CC T T CC T CAACGA TGG - T A T TGA T AGC T T C TGA T AAAAAAAAA T TGCACCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - T AGGGTGT C - - - - - - - CCAAAAA T A TGCCAGCCCC TGGTGAA T T T T T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGA T A T CC T T CC T CGT CGA T AGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGAC T C T T T A TGT A - - - - - - - - - GAA T A TGC TG - - - - - - CCAGA T C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGTGT T T C - - - - - - - - - AGAAAAGTGCCAGCCGC TGGTGAA T T T T T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - GTGGA T T T CC T T CC T CGT CGA T AGT AA T AGA T AGC T T C TGA T AAAAAAA T - T TGCA T CAGGCCGC T ACCCA T C T CAGGAACGGGCC TGCAGA TGTGT A T A
TGGT AAGT T ACA - - - - - - - - - - - T A TGGTGT C - - - - - - - T CAAA T A - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGCCAC T T T T A - - - - - - - - - - - CAGAGTGT C - - - - - - - T CAAAAA TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGCCAC T T T T A - - - - - - - - - - - CAGAGTGT C - - - - - - - T CAAAAA TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT TGC T T A TGT ACAA T T T T T T T AAAA T A T A T TGCGT T - - - - - - AGACCA T AGC T A T A T A T T - - T T T A T A T A T A T AAA T A T T A T A T T A T T T T T T AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT TGC T T A TGT ACAA T T T A T T T AAAA T A T T T T CCGT T CCAGA T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T T A T CA T C TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT TGGT T A T A T ACAA T T T T A T T AAAA T AC T T T T CGT T T CAAA T C T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T A T CA T T TGAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT CACC T A T A - - - - - - - - - - - GAGAGTGCC - - - - - - - T CAAA T A T AC T CCAGCCGC TGA TGAAGT T T T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - GTGGC T C T CC T T CC T CGT CGA T AGT AA T TGA T T CC T T C TGA T AAAAACAA - T TGCACCAGCGCGCCACCCA T C TGAGGAACGGGCC TGT A - - - - - - - - - -
T CGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGTGC T - - - - - - - T T AAAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT C T C T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGT T T T - - - - - - - T CAAAAA TGC - - - - - - - - - - - - TGAA T T T T T AAA T CAAACC TGT AGGT T A T CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T AACC T A TGAAGT A TGGCA T ACACAAC TGT CA T TGT A - - TG - A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT CAC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGT AAC - - - - - - - T CAAAAA TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T CAGGAACGGGCC TG - - AAG - - - - - - -
T AGT CAC T TGTGTG - - - - - - - - - CA T TGTGT C - - - - - - - T C - AAAA T A TGCCAGCCGC TGGTGAA T T T T T AAA TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - C TGGA T C T CC T T CC T CA T CGA T AGT AAC TGA T AGC T T C TGA T AAAAAAAA - T TGCACCAGGGCGC T ACCCA T C T CAGGAACGGCAGTGGA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA TGT ACCAGCCGC TGGTGAC T T T T T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - T T - - - - AA T A - - - - - - - - - - A TGGA T C T CC T T CC T TGT CGA T AGT AA T TGA T AGA T T C TGA T AAAAAAAAA T TGCACCAGGGCGC T ACC T A T C T CAGAAACGAGCC TG - - - - - - - - - - - -
TGGT T AC T T A T A - - - - - - - - - - - T AAAGTGT C - - - - - - - T CAAAAA TGT ACCAGC TGC TGGTGAC T T T T T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - T A - - - - AA T A - - - - - - - - - - GTGGA T C T CC T T CC T CGT CGA T AGT AA T TGA T AGC T T C TGA T AAAAAA - - - - - - - A T CAGGGCGC T ACC T A T C T CAGGAACGGG - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT CAC T T A TGT A - - - - - - - - - CAGGA TGT C - - - - - - - T CAAAAACGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGT A T A T T A T CA T T TGA T T A - - - - - - - - - - T T AGC T CCCC T T AC T CGCCGA T AGT AA T TGA TGGT T C - TGA T AAAAAAAAC T TGCACCAGAGCGC T ACC T A T C T CAGGAACGGGT C TG - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT T AC T T A T A - - - - - - - - - - - CAGGGTGT C - - - - - - - T CAAAAA TGTGCCAGT CAC TGA TGAA T T T T T AAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TG - - - - - - - - - - GT CAA T C T CC T T T C T CGT CGA T AGT AA T TGA T AGC T T C T AA T AAAAAAAC - - - - - - - - - T AGT T T T T C T T T T TGT AAAGACGA T C TGAAA - - - - - - - - - -
TGA T CGCGAA T A T A - - - - - T T C T T AAAA T A TGT T T TGT T C T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T T TGC T T T CCAGA T C T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCAC T AAGGCGC T ACC T A T C TGAGGAAGGAGCCAGGA TGTGTGT - - -
TGGT CA T T T A T A - - - - - - - - - - - CAGAGTGT C - - - - - - - T CAAAAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGA T C T CC T T T C T CGT CGA T AA T AA T TGA T AGC T AC TGA T - AAAAAAA - T TGCACCAGGGTGC T ACCCAGGTGAGAAACGAGCC TG - - AG - - - - - - - -
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