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MSA length = 5202
T A T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T AAAA T A T A T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AAA T AAAACGAA - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - T AAAA T A T A T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AGACAAGGCAAAGAACAGCAC TGG
AAAA TGT ACAAAAC T AGACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - A T A T AA T AAAA T A T A T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AACGT AGT T CCA TGA TGT T ACGAGGAACGAC T CGAACAC T CGAACCAC
AAAA TGT A T AA TGGACG - - A T AC T AA TGGAAAGACGCAGAA TGT CGGA TGT AA TGCAA T C T A T A - - - AAAC T A TGT A T AAAGAGGGGC T CGTGT A T - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAAC T T A T T - - - - - - - T TG - - - - - - - - - - - - - - - T T AGAACACCCGG
CGT AC TGGCAA T AGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A - - - T AACAAAAAC T A T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGAA T TGC TGCGTGAAAAAGAAC T T
AAGAAAAAAAAAAAAAA - - AA T AA - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T AAAA T A T A T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGTGT T T T A T T T T A T C - - - GCGA T AACA T CAGAA TGAAAAACA T T T T
AGAAGT T A T AA T AGAAAA T - - - T CCA T A T ACGGCCGCCCAAAGTGA - - - GTGA T AA T A T A T AAA - - - AAAAGA TGT ACGGA TGCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - GGAGA T T T AAA TGAGGAAAGGAAA
T A T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T AAAA T A T A T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGTGT AGA T AA T AA T - - - AA T AAAA T CACAAAACCAACGACGT AAA
A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - T AA T AAAA T A T A T A - - - T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T ACA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AGGT A T - - - - T - - - - - - AAA T AA T T T T T - - GAAAAAGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - A T A T AA T AAAA T A T A T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - GTGTGT A T T AAA T A T T T T AAGT AAAA T A T TGT T A T T AGAAAAGT T A T
AAAA T CGCAGT T A T A TG - - GT T T T A T T T T AAAA T A T T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T CCCCC T T TGCAA TGAA T C T AGGAAC T AGGGCCACCCA
AAA T C T CACA T TGCACA - - AGA T T T T T CGA - - - - - - - - - - AAGC T TGC T T T T A T ACCA T T CA T T T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGACGT CACC TGGAGAG - - - AA T TGAA T A TGA TGA - - - - - - - - - - - - -
TGGAAGCAGAGAAAAC T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T AAAA T A T A T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AAA T T ACGGAA - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T AAAA T A T A T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T AGT AAAAAAGT ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - A T A T AA T AAAA T A T A T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - A T A T A T A - - - A T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACA T A T ACA T A T ACA T - - A T ACA T A T ACA T A T ACA T A T ACA T A T ACA T A T AA T AAAACA T ACA T T ACAA T AA T A T ACA T A T ACA T A T ACA T A T ACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGTGT AGA T AA T AA T - - - AA T AAAA T CACAAAACCAACGACGT AAA
T AAAA T AA T AGAGCAA T - - AA T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - T A T AA T AAAA T A T A T A - T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - GCGT C T T T T CA T AA T T T TGA T A TGAA T A T T T T A TGC - - - - - - - - - - -
GGGT AA T ACAAA - - - - - - - T AAGAGGT T TGT C T T T T T C T A T T CGTGCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGACA T A T CCGTGAAA T CAGAC TGCACA TGACACCCA T CAGCA T T T A
TGGCGA T - - - - - - - - - C - - GT A T A TGT CCA T AA T C T CGA T A T CGA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - AAA T T CGT T T ACCGGC - - - GAGAGAA TGT CGGAG - - - - AGAA TGCAA
T AAGAACGT AA T T T T T T - - T T C T C TGT C T T CAGGC T CA T CA T T CAGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGA T CAGCAAAGACAA - - T A T T AAA T A T AA T ACCA T C T A T ACC T T C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T - - - - - - - - - - - T AAAA T AA T T AA T ACA T CAACAAAAA T T AA
CAA TGGCGT AGCA - - - - - - T CAGAAAC T AGC T TGT ACC T AGACCAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
AGAAGT T A T AA T AGAAAA T - - - T CCA T A T ACGGCCGCCCAAAGTGA - - - GTGA T CA T A T A T AAA - - - AAAAGA TGT ACGGA TGCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - GGGT T T AAA T T ACGCC - - - - - - - GAA T TGGT T AGAAAGGAA T TGT TG
T AGC T AGGT CGT - - - - - - - T T AC T T T C T CA T T ACC T T C T A T CCC T TGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T AGCA T - TGC T AAA TGT TGAGGAAAGCA T AGAGGT CCAAAAA TGT AA
AAGGA T T A T A T TG - - - A - - AGGT A T T T A T A T TGGT ACAA T AGA T CA T CAA T CA T A T T A T T AA T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGC T T T C T A TGTGGA T - - - - - - - - - - - - - - ACAA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - A T A T A T A - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T AA T AAAA T A T A T A - - - T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAACACCC TGT A T A TGAAGA TGCACAC T T T AAGC - - - - - - - T CA T
GGAAAA TGT CAAGAAAA - - T AAAA T T T T CAACA T T T T T T T T T CGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - TGACGC - - - - - - - - - - - - - GA T CA T A T TGT A T ACACA T AAACGT T AA
GAGA T AAAAAA T AAAAC - - GT AAA - A T TGACAAAAACA TGA T C T TGAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGTGT T T T A T T T T A T C - - - GCGA T AACA T CAGAA TGAAAAACA T T T T
T A T T C T AA T AAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T T A T A T AGT ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T TGTGT T A T T T A T T T TGGGC TGT A T T T AGT T C T CAGCGAAAC T T A
TGGT A T T A T T T AAAAAC - - - - - - - - ACAAA TGGGT A T A T A TGGCACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA T CA T ACGGT A T A T A - - - - - TGT A T A T ACACGT T T AAAA - - - - - - - - - CAA T AAAA T A T A T A - - - T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGA T A T C T AAAGCCGAAGAGT ACA T AA T A T AAGC - - - - - - - - - - -
AAAAAAAA T AAAAAA TGA T ACC T A TGTGT T AAGA T T TGCA T AGT AC - CAGA T A T AAAA T A T A T A - - - T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T AGAAAAAAA T AC - - A T A T - T A T T T A T T AA T A T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T CGCGGCCGT A T A TGGACC T AGTGT AGA T A T T - - - - CCAACGACGT AAA
T AAGT CGA T AA TGCAAAA T T T A T T T A T T T A T T AACGTGTG - - - - - - - - - T - - - T CA T AAA T AGA - - - T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT TGCC - - - - - - - - - ACAC T T T T CA T T - - - T T AAAAA T ACCGT AGGT T AACAAC T AAC
T C TGT A TGTGACA T A T C - - - AA T A T A T T CAC T T T T TGGT T AA T TGT T TGG - - - ACAAAGA T A T CCAACAA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGGACAA TGCAA - - - - - - - - - - - - -
AA TGCA TGCGA T AGAGAA TGAGACAAAA T AGAAACCGGCAAACAGTGT AG - - - - - ACA T T T A T AGAA TGAGAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CGT T T AG - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T AAAA T A T A T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGGAA TGTGT A T T AA T C T AAGC T AAA T A T T C TGGGT AACGCCAAACG
AAGC TGT A T AGAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGGT A T ACA T ACA T AGA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGGACAAGGCAAAGAACAGCAC TGG
GAGT T T T T AAAAAAAGG - - GGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCCC T T AGT T C T T A T T - - - GGCC T AGGAGCAGGT T AA T AGA TGC T T T
T T - - - A T AAA T TGGAAA - - - - - T A T T T T T AA T AAA T T AAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T AA T T AA TGGT - - - - - - - - - - - - -
AAGA T T T A TGAAGGT T T - - AGAAAAAGAAACCGT T T T C T AAAAC T A T T T A - - - - - - - - - - - AAA T T T T CA T A T T T CAC TGA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T - - - A T A T A T A T A T T AAAA - - - - - - - - - - - - -
AAAC T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - GT T AAA T AAC T CGGT T A T T T TGCGG - - - - - - - - - - - - T C T T C TGGACCCC TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A TGT - - - AGAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAACA T ACAACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - GT AAAAAAC T A T T A T A T T A - - - - AAA T AA T T T A T T T A T CAA T T T AA T
CGA T T A TGAGT AGAGC T - - CAGTGT T CACA T T AC T TGC T AC T T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - T AAAA T - - - - - - - - - - - - - CACAAAACAGAAAACCCAACGACGT AAA
T TGCA T T ACGGCC TGCGA T - - - AAAGTGGGCGAA T T T T T AAA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGCCA T CGC T T CAA T A T ACA T AACACA T T T CC T AGCAA TGG
CGA T CA T ACGGT A T T T AAA - - GTGCA T T CACCAACC T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AGT T TGC T T T T T A - - - - AAGCA T T T T ACGT AA TGGAAAAAA
CGAA T T T T T AA T AAAGC - - ACA T CGA T C T AGAGT T T T A T T T C TGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T C T T T C T AC T T T T CCGT - - - AGAAAAA T T T T A T T C T T AA T AAAGT T T T
TGGC T - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AC T ACAA TGT T T C TGA T AGT T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T - T AA T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A
AGGCC T T A T A T - - - - - - - - AAAAAC T C T CGCCAA T A T A T ACAAAGAA - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T AC - T AC T T T AA T CAAAGGT AAAC - T AA T A T CCAAAAAAAC T T A
T AACGA T AAAA T T CAAA - - T AGT AGA TGT ACAAA T T CAAAGT T AGAGCCC - - - - - - - - - - T C T A T AA T AGACGCC T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - T A T T T CAGGT ACGAC T - - - AACAGAA T A T CA T T CCCCAAAACACAGT
T CC T ACAACAAAAAAACA T T A T ACAACC T T T AA T T A T ACA T ACC TGGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - A T A T A T A T A T A T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGC T CAGT AG - - - - - - - - - - - - - - AC T TGCCAC T AAA T T T CCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T AC - T AC T T T AA T CAAAGGT AAAC - T AA T A T CCAAAAAAAC T T A
CGA T CGT A TGGT A T T T AAG - - T T T T A TGT ACGGA T T T T T A T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGT T AAAACC T AGG - - - - - T AGGT T T AAAGAGT T AAAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T T T T AA - GAGCAACA T TGAAGC TGAAAAAAGT A T
CAAA T T AAAAA T AC TGG - - GAAA T CA T T AGGAGA T A T T CAAAAAGAACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGCA T T C TGGAAACAACGAAA T T TG
T AACAAAA T AGCAAC - - - - AGAGCGAC T CACCGCCGCGT C TGTGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGGT A T AAC T AAAA - - - - - - GTGGT T ACAAA T T T ACAAA T C T A T - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGCCA T CGC T T - - - - - - T CA T A T TGT A T A T AAAAAAAACA T
T T T T A T CAAAACGT AA T A T T T C T AAA T A T ACAAA T C T A T CAAA T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - AAAGAC T T T T CGT AA T AAA TGAGT
GAAGC T CGT AACA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C - - - - - GAACAGA T A T T A T AGT AA TGT T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGCCGAA - - - AAAAGGGT T T
AGAAGT T A T AA T AGAAAA T - - - T CCA T A T ACGGCCGCCCAAAGTGA - - - GTGA T CA T A T A T AAA - - - AAAAGA TGT ACGGA TGCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - GACGC T TGT T T CCGCC T T A - T C TGT A T T AGA T AAA T AGA T AAAC TGC
CGT A T ACGGACGGT AC T - - AGCGT T T T T AAAGAA T A T T T T C T A - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGC T T T ACACAACGCCA T A T A T T CA T AAAA T AA T T CACAAA T TGT A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT ACA TGCGAGAGG - - - AGTGGAA T T T CAAAAACAGGAACC T C TG
AAAA T A T C T AAAACAACA T - - - - - - T T CCGT TGGA T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAC TGAAAAGAAGAA - - AA T T T T AA T T ACCAAAA T AAA T T C T C T - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACA T C T T AC T A T - GCGT C T T T T CA T AA T T T TGA T A TGAA T A T T T T A TGC - - - - - - - - - - -
A T T A T T T ACAAAAAAAC - - T A T A T TGCA T AGT AACA T AAACGCACCC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAAAA T AA T ACAA T T A T A TGAA T T AA
CGAA T ACA TGT CCA T T A - - A T A TGC T T TGA T CAC T A TGT AA T A TGT CAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACGA T CGA TGA T AC T T T A TGACAACGC T T T T T T C T - - - - - - - - - - -
GCGC T CCACGAAAAGTGGTGGT TGAA TGGAAAAA T T T A T AA T A T T T - CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T T T AA T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A
T AAACACGAAGCAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CAGA T T AGAGGA - - - - - - - - - - - - -
AGGT T T TGCA TG - - - - - - - CA T AGGT CA TGAC TGGT AGT ACACA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T C T AGGA T - - - - - - - - - - T T AGAA T AAACA T T AAAC T CAAAA TGGCA T T
AAAA TGT A T AA TGGACG - - A T AC T AA TGGAAAGACGCAGAA TGT CGGA TGT AA TGCAA T C T A T A - - - AAAC T A TGT A T AAAGAGGGGC T CGTGT A T - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGAAAA T A T T T T T AA T A T TGAGCAAAA TGT T C T AA T CAAAAAAAACGG
AAAA TGT A T AA TGGACG - - A T AC T AA TGGAAAGACGCAGAA TGT CGGA TGT AA TGCAA T C T A T A - - - AAAC T A TGT A T AAAGAGGGGC T CGTGT A T - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAACAGT A T C T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AAAAAGT AA
GAAAGT T A T AA T AAAAC - - AAAACAAAA TGAAGAGC T ACAAAAC TG - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T T ACC T T A - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAAGGAGAAC
T AGT T T TGGTGT T AAAC - - T T TGCCA T T CCA T T A T T T A T T T A T T T T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGTGT AGA T AA T AA T - - - AA T AAAA T CACAAACCCAACGACGT AAA
TGAAAACA T - - - - - - TG - - T T A T A T AC T T AA T AAAAC T T AA T ACACCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGA TGC T A T T T T A - GAAAAA TGT TGT A T T TGA T AAAAC TGA
CAAAAA TGT AAAAAGT T - - TGA T A TGT CA T T C T A T T CAGAGTGT T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACA T CCC T T AC T T T - - - - - TGT T T T ACC T C TGA T CCAGT CA T T CC T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGCA TGTGT TGAAGC - - GGT T ACCGCCAC T TGCC TGCA T T TGC TGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT C T AA T AAGAAGG - - - - - - - - - - - - -
AGAAGT T A T AA T AGAAAA T - - - T CCA T A T ACGGCCGCCCAAAGTGA - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT TGC T TGC T T AA T AAA T T CGT
GT AGGAGA T AAGGT A TGGT - - - - - - C T TGA T CAA T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGAAGAGGCCGC T T T AGAAAGAAA T - - - - - - - - AA TGT T A T TGA
AGAAC T T ACGAC TGAGA - - AAAGA T T T T T C T TGA T T T AAC T AAGAGT CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACGGGGCC T C T ACCCC T - - - GGC TGAA T T T CCCAG - - - - - - - - - - - - -
A T T T TGT C T AAAAAA T A - - A T A T T T A T T T T T T A T T T CA T A T AGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T T T A T T T TGT T T T T T - AGAA T AA T T T T T TGAAAGGT AAAGT CGG
A T T T TGT C T AAAAAA T A - - A T A T T T A T T T T T T A T T T CA T A T AGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCAC T T A T T TGG - - - - T CAAGCGGAGA T T CCAG - AAGA T AGTG - - - -
AGGAGGCAAAA T T T T - - - - - - - - - - - - T CAAAAA T T CAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGCG - - - - - - - - - - - - - - - T ACCC T T ACGC T AGT CCGT CAAACGT AACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - AAA T T CGT T T ACCGGC - - - GAGAGAA TGT CGGAG - - - - AGAA TGCAA
GAA T CCCAAAACACA - - - - - - - - - - - T T CACAAA T TGT AAA T C T T C T - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAAAGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCA T C TGT C T AAA T T A T A T T AGCC T C T T TGT T A T T T T AAA TGGAACA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT A T CAA T T AGAGT T - A T AACGAAA T T T T TGAA T AAAA T T A T T AA
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA TGT T CGT T AGTGCA T A T T T T TGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T T T T T T T T T T C T AAGC T T AAA T T TGGT T TGAGT TGAA T AGAAAGT - - - - - - - - - - - - -
TGGT T A T A T AGTGT T AGAA - - A T T T AA T C T T AAA T ACACGGAAAAA - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - AAGT A T A T T T T T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T ACCA T AA
T T A T CC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAA T T T A T T CAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGTGT AGA T AA T AA T - - - AA T AAAA T CACAAAACCAACGACGT AAA
AAACAC TGGAGC T A T T C - - CCACA TGT T CGGAAAC T - GACACGAA TGCAA - - - CAGAAAA T - - - T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - AAA T T CGT T T ACCGGC - - - GAGAGAA TGT CGGAG - - - - AGAA TGCAA
GAGT T CC T T AA TGC T A T - - T AA T AGC T T T A T T AC T T TGCAAACC T T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - AAA T T T A T A T T A TGT T C T A T AA T AAA T AA T A T A T A T AA T AGT T T AAA
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T T T AC T T T T T T T C T T T T T T T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT C T AA T AAGAAGG - - - - - - - - - - - - -
CAAAA T T AAAAC TGA T A - - AAAA T T AC T T AAGAAC T T CGA TGGGACACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - GT T AAA T AAC T CGGT T A T T T TGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - GA T - - - - - - - TGT C T T T - - - GAGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGGT T ACGGA TGCA T AAGGCGT - C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T T T AA T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T A
AGA T A T T A TGT TGCAA T - - T AAAAA T AA T AC T ACC T T A T ACAGAGTGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T AAGGT T T T AA T T AA T - - - T AA T AAA T T T AA T AAAAAAAAAGT CGGC
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