
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2114
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A - - - - - - - - - - - - A T T AAC T AA TGT AAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
T CAAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAGC T A - - - - - - GCC T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AC T AGT T - - - T T - T T AAAGGT ACA T AA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T C - - - - - - - - - - - - - - AC T T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T AGGA - - - - - - AC T AGA T AAA T AAA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T A - - - - - - - - - - - T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T ACGTGT AAAA T T AGT CAAAGAA T T T AGA T - - ACGA T T AC - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T T T AA T T - - - AAA T T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGA - GGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AA T TGT A - - - T - - C T T AAAAAA T C T T A T CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGTGCA - - - - - - - - - T T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AA T TGCAAAA T T AAGT CAA T AA T T T AA - - - - AAAA TG - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T C T A T T AACA T T A T T CGAC T T T T AC T AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T AAGT A - - - - - - T C T TGAC TGC T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCA T TGT T T A - - - - - - - - - T AGTGCGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAAA T CGGA TGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T AGTG - - - - T A T TGAAGCAGTGT AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAGTGT CGT T CA T CAA T - - - - - - - AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T AAGGG - - - T T AA T T AA T TGA T T T AAA T T - - - - - T T A T CA T T T T T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACCAG - AA T A T T T A - - - - - - - - - - - T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A - - - - - - - - - - - - A T T AAC T AA TGT AAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T ACA - - - - - - - - - AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T A T CCCACA T AA T T T AAAAAA T CCAAGGA - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAACGTGAC T T A - - - - - - - - - - - T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C T CCAC T T T TGT A T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T CA T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A - - - - - - - - - - - - A T T AAC T AA TGT AAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGC T CAAAAC T A T T T T A T C - - - - - T A T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T TGT T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAGAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T A T A TG - - - - - - A T ACA T AGA T ACAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGT T T A T T T T CCAACAA T T T A T T CGT T T T TGT T CCA T AACAGAAAGT T A T AGTGCAGT CA T TGAAGT A T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T T T - - - - - - C TGAAAGAAAC TGAACA T T T T - C TGT T AGT CC T AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C T CCAC T T T TGT A T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T CA T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAC T T A T T TGT - - - - - - - T AA T T T A T T AGAA T TGCA T AAAA TGT T AAAGT AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AAAGAAA - - - - - - A T TGAAAAA T AAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T AA T T T T T AA TGA T A T A T T T T T T AGCA T T A T T AAA T T TGAA T T A T T AGTGCCGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGA T AAAACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T A TGT T - - - - - - A TGT ACC TGCA T AAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - ACAGT A T A T T T ACCA TGA T T ACA T T ACAGA T A T A T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AA T AGGAAGA - - - A T T CGA T T A T T T AAA T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AGC - - - - AC T AAA - - - - - - - - - T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T A T AA TGAC TGCAC T AGT TGGG - - - - - - T T T AGT T T A T T T A - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGT T AC T TGAAGA T CAC T T A T T TGGGAAAA T AGGAGAA TGGGT C T CA T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T ACA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T A - T AA T T TGGCA T - A T T AGT T AA T T CC T - - - T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGT AAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T AGAC - - - A T A T T ACAAAAA TGGAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA T T AA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CA T AAA TGA T CGT A T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T A TGT A - - - - - - AC T T AC T AGCGAAAAGT T A T T - T T A T T T CCC T CAGT C T
- - - - - - - - - - - - - - - T A T T C T T T T TGAGAA T A T AC T T T AA T AGT CA T T T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T AGGA - - - - - - T T T TGCAAA T AAAACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AA TGAGT T AC T T T A T A T AAA T A T A T AAAAGA T AGA T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AA T A T A T - - - - - - T AAAAGAAA T ACAGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGT AAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AAAA T T A - AA T T AA T T AGT AAA T T C T AGT A - - - - C T TGT T T T T T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGA T T C TGT A T CAA TGC T CAA TGGGTGCGT A T AGTGCAGT CA T T CAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AGT AGTG - - A - - - GAAGGA T A T T T T AGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T C T TGTGTGT CGA TGAA T T CACAC TGT T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAGCCG - - - - - - - - - - T AAAAAAAA T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A TGTGTG - - - - - - T T T TGGAAACGT T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGCAGAGCGA T A T C T AAA TGGCAGT AC T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT CGGT T C T AA T T AA T CA - T T AC T T A T AGGT A T T AA T TGGCA TGT A T A T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AA T A T A T - - - - T A T T T T AAAAA T T TGGA T T TGTGAAGGCGC T TGT T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T T A - T CGT T T T T T AA T A T A T C T T AA T T T T T CA T T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T AGCAAGA T T A T T CAAA T AAACCACA TGCGAA - - - - - - - - - - - - AA TGT
- - - - - - - - - - - - - - AAAA T T CA T T CCCCAGCA T AACGT AGT A T T - AGT A T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T A TGTG - CA T T AAGTGCAAAA TGT AGGT AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T A T ACCGCA T TGCA T T C T AA TGT A T CC T AA T AGTGCAGT CA T T CAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T AAACA - - - - - - AAGAAC T A T T AGAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AAAA T T A - AA T T AA T T AGT AAA T T C T AGT A - - - - C T TGT T T T T T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA T A T TGCAGT A T T T T T T AAGAAGAACAGT T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T AAAAG - - - T CAA T T A TGCAA TGT AGA TGTGCG - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T T AGA T A T CAAAA - - T T A T T CACAAGG - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AACAGGG - - - - - - GT T CGAGAAAA T AA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T CCC T CGAG - - - - - T TGT AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGC T T A T CACGA T T TGGC - - - - CGT T T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T T T AC - - - T - - AA T AA T AA T TGT AAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAGT T T T T A T T AGT A T T T C T T T AAC T AGGA T T A T T T A T T T ACAACAA T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AAA TGTGAAA - - - A T T AGT TGT TGT AGT TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - C T C T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AC T AGGA - AGT - - CACGACCGACGAAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T TGT T AA T AA T AA T T A - - - - - - AAA T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AA T A T AGAAGC TGT T CGAAAAA T T T ACAGGGAAAAG - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AC T A TGCAAA - TGGT CGGA T AA T AGACA - GCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - - - - - - - - - - - - A T T ACCAGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T AGGA - - - - - - T T T TGCAAA T AAAACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T T CAAAGC T CC T T AA T AAGTGC TGT T A T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T A TGCA - - - A T - T T T AC T CAACA T AGACGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAA T T A - - - - - - - - - - - - T T A T T CAA T AA T A T CAGT T T A T A - - - A T T AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T AAGCAGGACGGA T CGAGAAA T A TGCAAACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T AA T A - - - A T A T T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T CCGGAGGT AA T AA T AGGC TGT CCCC T T T A - - - - - - - - - - - - T T T AACAAA T T AC T TGGCC T A T T T CGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AGT T T T A - - - - - - T T CA T T TGT CA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T AC TGAAACCAAGT AA T T CCAC T T AC T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T ACC T - - - - - - TGC T TGGGGTGCAAACAGGAA - - - - - - - - - - T T AGTGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT C T AA T AGAA T CAAA T TGT T CA T - - - - A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T CACGGT T ACCAC T CGGT AAA T A T A T T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AAGGT A TGA T - - - T AGAAGCGA T T T AAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T T T AA TGT TGA T AA T T T T T T T AGT AAA T T T T AA T AAGA T T T AC T AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T AAAAC - - - - - - T T T T A T AGAGT T AAC T A T T CCGTGACC T A T C - - AACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T T CAACAGCAC T AGT T T ACCACAAAAAC T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AAACAC T - - - - - - ACGCA T AA T T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT T AACA T AAACAAA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCACAAAACACCC - - - AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T AACGT - AG - - - GT CGAGAGA T ACGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T A TGCGGT A T TGCA T AA T T T A T CCCAA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T C - A TGAC TGCAC T ACAA - - - CAA T CGT T T A TGTGACC T TGAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T CC TGA T AACACGT AAGT - - - C T C T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AC T AGGA - - - T - - T T T A TGT T A T T T AAA T AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T TGGACA T T A T T CCA T AAAACC T - - - T T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T T A T C T AA - - - GT CCACAAA T A TGCA T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T TGGACA T T A T T CCA T AAAACC T - - - T T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T T A T C T AA - - - GT CCACAAA T A TGCA T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AA T TGAACGT - - - - - GT - - - - - - - - - - - - AGT C T C T AGCGA T T T T T AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGT AC T A T AAAGC - - - - - - T AGGGA TGAAA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CA T A T AGCA T TGCGT A T T T T T T CC T A T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T A T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGTGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AC T T A - - - - - - - - - - - T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T AC T T - - - T T T T T T AAAAAGT A T AAA T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AA T TGAACGT - - - - - GT - - - - - - - - - - - - AGT C T C T AGCGA T T T T T AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - GT C T T A T T TGACAGGA T T AGT T TGC T AA TGT T T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T AA T A - - - - - - C T CA T AA T AGT T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACCC T AA T AGT T ACA T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCACAAGT T C T A - - - - - - T TGT AA T AA T T AAAACGTGT T - - - - - - - - - - T T ACCGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T CGC T AGT AC T A T A T AA T A T AC - - - GT T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AAACGTG - - - T T A T T C T A T T AGAGT AGAAAAGT T - - - - - - - - - - - - A TGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T T A T T T A T - AA T AA T T CA T TGAA - - - - GA T A TGT AGT T T C T CC T AA T AGTGCAGT CA T TGAAGT A T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T A - - - AGA T T A T T CAAA T AAACCACA TGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCAAAAGT T T - - AAGAG - T T A T T T T T - - - - A T T AC T CA - - - - - - GCAGT T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AAGT AACAAA - - - AC T CA T T AA TGT AGAAGT ACAGT CGCCA T T T T T T T A T T
GT AAC T AA T T T C T AA T T AA TGGT T T AAGA T T AGCA T A T AGCAA T CA T T A T T AGTGCAGT T A T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGGCCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T A T T A - - - - - - T T TGAA TGGAACA T ACGT T T CCA T T T TGAGC - - T TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCGT CGA T CAACGT CAAA T AAAAAGT A T A T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AA T A T T T - - - C T A T A T AGAAAA T T T AGGT T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAAGT AAA T T T T A T A T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AA T AAAGAGG - - - T T T AAAAAACAGAAA T ACCGC - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA T TGT T T C T T AAC T A T - - - - - - - - - - - - GT C T TGT AA T A T T CA T T A T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAAACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T A TGT A - - - - - - T T T AA T AGA T T CGA T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGGT A T T A T T T T T T A T AAAA T A T TGT T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A TGT T TG - - - - - - AA T A T T CAA T T T AGA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGGT A T T A T T T T T T A T AAAA T A T TGT T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A TGT T TG - - - - - - AA T A T T CAA T T T AGA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGA T AAACAGTGT T T AAC T AA T T T T AGT AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGAC TGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T ACAA T T T - - - - - - GC TGT T AAA T T AAAA T T A T TG - - - - - - - - - - T TGC T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGC T C T AA T - - - - ACAGGT AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T AAAAC T T AC TGT T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T AGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAC T T AAGAA T AAGT A T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T A T A T C - - - A T - C T TGGACAGC T TGGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGT AGGCCCCGCAAA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAA TGTGAA TG - - - - - - AA T AA T AAA TGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A TGT T A T C TGT A T T AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGA T T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AA T TGT A - - - - - - T T CC TGCAGA T T AAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TG - - - - - - - - - - - - - - GC T A T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAACGAC TGCAC T A T A TGGT - - - - - - CC T AAA TGA T AAGGGTGGCCC - - - - - - - - - - T T A T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T T - - - - - A T AACC T AAAAAGGACA T T T AGTGCAGCCA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AA T T AACAAA - - - AA T AA T AAA T T CGA T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AGT A TGC - - - - - - T T T AACCAA T T T T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC TGAGT A TGGAGT T T T AGA T - - - - - T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A - - - - - - AAAAAA T T T T ACC T A T T T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAA T AA T TGA T AGT A T A T T T T T T AA T AA T A T T AA T T T A T T TGT T C T T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T - - - - - - - - - - AA T AACAAA T T T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAA T ACCA - - - CA T T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T T TGCC TGA T T AC T AGA T AAA - AAA T A T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T AGT AAGT AA - - - - AA T AAAA T A T T T AA T A T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T T T A T AGCCC T A T AC TGT CAA T A TGTGT AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A - - - - - - - - - T - AGCCAAA T TGC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - TGA - - T T T T T T T T A T A T T T T AA T AACAAA TGA T AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T AAA T C - - - - - - C T TGCAGAGT CCGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AA T AA T CA T T T T AA T A T A T T TGAGT AAAAA T T CC T AA T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGCACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T C T T CC T A T A T T T AAGT AGT T T T T - - T A T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAAA T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T A T AGA - - - - - - - T CA T TGAA T CAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T AA T T T T T T T A T T A T AGT TGAGT A T T A T T T CC T T T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGA T AAGACCGT A T T T T T CGC T T T AA TGAC TGCAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGAGAAC TGT C TGGGCC T T - - - - - T AGTGCAGT CA T T T AAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A - - - - - - - - - T - AGCCAAA T TGC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAA TGAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT AGGT T A T AA T A T T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T T AAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T ACCGT AG - - - - - - GCC T AAAAA T T TGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAC T ACC T T T AAA T A T AACA T - - - - - T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T T AA TGAC TGCAC T AAACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T T T A T A T A T T AA T AGT - T T T T T AA TGT - GT T TGGGA T TGA T - - - - - - T AGTGCAGT CA T TGAAGCA T T A T TGC T CCGAA T T T T T T T AC TGTGAACCG - - - - - - - - - - T AAAAAAA T T CGGAGGT AAGACCGT A T T T T T CGC T T CAA TGAC TGCAC T A T AA - - - - - - - - - - T TGTGT AA T T T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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