
Start crop Point End crop Point

MSA length = 807
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAAAAAAA T T T CAAGTGTGT T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AACGT T AA - - - - - - - - - - AA T CCAACA T CAAA T AAAAAAGT T A T A TGCGA T TGAAA T T CGT AAAAAAA T TGAGTGGA T CGA T T A T T C TGT C TGTGAC TGT A - - - CA T T A T T - T C T T T T
CACCAAAA T TGT C TGTGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGT T CC T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCAACA T CAAA T AAA T AAGT T A T T TGCGGT T AAAA T T CGT A T AAAAA T TGAACGAAA T T CAGA T T T T T T C T C T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
C T C TGCA T C TGAAC - - - AC T T A T AC T T T T AACAAC T T AA T A T T T C T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T AACA TGAAA T AAAGAAGT T A T TGT TGA T TGAAA T T CGT - AAAAAA T TGAGT AGA T CGA T T A T T C TGC T TGAGAA TGT T - - - T A T T T T A - - - - - - -
T T T CGA T T T T A T T T ACA - - - - - T ACAGAAAA T AGT C T T AAC T T T T T T ACGA T T T CAA T CGAAA T AAC T T T T T T A T T T A T A TGGA T T T AAA T AAGC T T T AA - - - - - - - - - - AACCCAACA T CAAA T AAAAAA TGT A T T TGCGA T TGAAA T T TGT AAACAAA T TGAGTGGA T CGA T T A T T CCGCC TGTGAA TG - - T A T TGT T T T T - T T T A T T
A T T T AGA T ACC T A T A TGA T T T AAA T T CACAGAAAA T C TGGCAA T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T A T A TGAA T A T AAA T CAAC T T T AA - - - - - - - - - - AA T CCAACA T T AAA TGAAAAAGT T A T T AGT CA T T AAAA T T CA T AAAA - - - - - - - - - - - A T CAAC T A T T T TGCC TGTGAA T A T A - - - - - - - - - - - T T T TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T C T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCAA T A T CAAA T AA - - - AC T T A T T T C TGA T T AAAA T TGA T AAAAAAAA T AAGTGGA TGGA T T A T TGTGCC TGTGGA - - - - - - - T AGT T T A - T T C T AA
GT T T AAC T T CA - - - AAAA - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGAACA T AAAA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAGT AGA T CGT T T A T T C - - - - - - - - - - TGC T AAC TGA TGT T - T T T T T T
T TGT ACA T T CACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACGC T T T T T T CG - - - - - - - - - - AAA T AAC T T T T T T A T T T C TGTGAGA T T AAA T AAACA T T AA - - - - - - - - - - AA T CCAACGT CAAAAAA - - - - GT T A T T TGCGA T TGAAA T T TGT AAAAAA - - - - - - - - T TGTGA T T A T T C TGCC T A T AGGTGT - - - - - - A T T T T - - - - - - -
AGGAAAGT CGGC T T - - - - - - - CAC T T C T T ACAGT TGC TGG - - - - T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CGTGCA T CAAA T AAAAAAGT T A T T TGCAA T T T AAA T ACGT AGA T AAA T TGAGCGGA T T T A T T A T T C TGCC TGT T A - - - - - GT T TGT T T T T - T T T T T A
GT T TGGGT C TGT TG - - - - - - - AAA T T T ACAGAAA T T CAGGGAA T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TGTGTGCA T T T AAACAAAC T T T AA - - - - - - - - - - AACCGA T CA T T AAA T AAAAAAGGT A T T TGTGT T TGAAA - - - - - - - - - - - - A TGAGT AGA T CGA T T AC T C TGCC TGTGAA TGT AA T T T AA T C TGA T A T AA T
TGGCGT C T T CAGGAA T A - - - - - T T CAGT A T A - - - - - - - - - - - - - A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAACA T T AGACAAA T AAGC TGT T TGCCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T A T TGA T TGA T T A T T A TGGC TGTGAA TG - - C T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGT AAAA T T T AA - - - - - - - - - - AA T CAAACA T AAAA T AACAAAGT T A T T TGCGT T T AAAA T T CGT A - AAAAA T TGAGT AGA T C T A T TGT T C TGA TGA T CGA TG - - - C T CAA T T T T - ACA T A T
T T C T T AA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCAACA T CAAA T AGAAA - GT AA T T TGC T T T T CAAAC T CGT AAAAAAAC TGAGT T T A T CGA T AA T T C TGCC TGTGAGT A T AGT C T AAC T T A - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAGACA T CAAA T AA - - - AA T T A T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCC TGGAACGA T T A T T C T T CC TGTGAA TG - - - - - T A T CCAG - T CA T A T
ACCA T AA T TGGAAA - - - A T T T AAAC T CACAGAAA T T AC - T AA T T T T T T - GA T T T CA T TGGAAA T AA T T T T T T T A T T T A T T AGGA T T T AAA T AAACC T T A T - - - - - - - - - - AA T TGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAACGGA T TGA T T A T T C TGCC TGTGAGTGT A - - - T AC T T AGAGT A T CG
T T A TGCA T T CGCCC - - - - - - - CAAA T CACAGA T A T AACGCAA T T T T A T A - - - - - - - - - - - AAA T AAC T T T T T CA T T CA TGTGGA T T TGAA T AAAC T T CGA - - - - - - - - - - GA T CCAACA T CAAA T AAAAAAGT T A T A TGC T AC TGAA T T T CGT - AAAAAA T TGAC TGGA T C TGT AA - - - - - - A TGT A T T AGAAA T T T A T T T CA T A T AC T T
AA T TGAA T T T TGACA T AA T T T - A T T T T T CAAAAA T TGT TGT T T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCAA T A T CAAA T AAAAAAGT T A T T TGTGA T AGAAA T CCGT AAAAAAA T - - - - - - - - - - - AAAGTGC TGCC TGTGAA TGT AA T CCA T T C T T A T T C T A T
T A T T A T A T T T A T T AA T A - - - - - AAC TGACAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CAA T CGAAA T AAC T T T T T T A T T T A T A TGGA T T T AAA T AAAC T T T AA - - - - - - - - - - AA T CCA T CGAAAAA T AAAAAAGT T AC T T ACGA T TGAAA T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGT A T A T TGGT AAC T T AA - - - AAGT C TG - T T A TGT
- - - AAAGT T CGT AGGCAAG - - AAA T ACA T AGCAA T - A T CAA T T T T T T T T AA T T T CAA T CGAAA T AAC T T T T T T A T T T A TGTGGA T T T AAA T AAA T T C T AA - - - - - - - - - - AA T CCAACAACAAA T AAAAAAGT T A T T TGCGA T TGAAA T TGGT - AAAAAA T TGAGAGGA T T T A T T ACCCCGT A T AAAAA T T - - - - - TGA T T T A - T T C - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACGT T T A - T CGTGT T T T T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCAACA T CAAA T AAAAAAGT T A T T T CCA T T T T AAA T T CGT AAAAAAA T TGAGT AGACCAA T T A T T C TGT C TGT AAGTGT AA T T CA T T T T T - T T T CA T
T A T C T CA T T T A T T AA T A - - - - - AA T T CACAGAAA T T A TGCA T T T T T T AA - A T T T CAA T CGAAGT AA T T T T A T T A T T T A TGTGGA T T T AAA T AAAC T T T AA - - - - - - - - - - A T T CCGAC T T CAAACAAACAAA T T A T T TGCGA T TGAAA T T TGT AAAAAAA T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - CA T T T T C - - - - - - -
T A T C T CA T T T A T T AA T A - - - - - AA T T CACAGAAA T T A TGCA T T T T T T AA - A T T T CAA T CGAAGT AA T T T T A T T A T T T A TGTGGA T T T AAA T AAAC T T T AA - - - - - - - - - - A T T CCGAC T T CAAACAAACAAA T T A T T TGCGA T TGAAA T T TGT AAAAAAA T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - CA T T T T C - - - - - - -
- T T AACC T T T AC TG - - - A T T T T T T T T T A T AA - - - - - - - - CGT T T T T T T AGA T T T C TGT A T AAA T AAC T T T T T T A T T T A TGT AGA T T T AAA T AAAC T T TGA - - - - - - - - - - AA T ACAACA T CAAA T AAAAAAGT T A T T T ACGA T TGAAA - - - - - - - - - - - - T T CAGTGGGT CAA T T A T T C TGCC TGTGAC TGT AA T T TG - - - - - A T T C TGG
T T TGT T A T T TGT A TGT AA T T T - AAC T T ACAAAAA T T ACGT AA T T T T T C TGGT T T AAA T TGAAA T AAC T T T C T T A T T T A TGTGGA T T T AAA T AAA T T T T A T - - - - - - - - - - AA T CCAACC T CAAA T AAAAAAGA T A T T TGC T T T TGAAA T T TGT AAAAAAA T TGAGCCAA TGCA T CA T T TGACA T T TGAA - - - - - - - CAA T T T A - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T A T A TGGA T T CAAGA T AA T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CAACA T CAAA TGAAAAAGT T A T T TGCCA T TGAAA T T TGT AAGAAAA T TGAA T A - - - - GA T T A T T C T ACC TGTGAGTG - - A T T TGT T T C T - T T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - A T A T T T - T T A T T A T AGT AAA T T CCAGGCA T T T T T TGAA T T CAA T CGAAA T AAC T T T T T T A T T T T TGT CGA T T T AAA T AAAC T T AAA - - - - - - - - - - AA T CCAACGT CAAA T AAAAAAGT T A T T TGCGA T TGAAA T T CC TGAAAAAA T CGAGT T T A T CGAA T A T T T T T T T T T AAAA TGAA - - - T A T T C TG - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AACAGAA T TGAAACAGT T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CCGACA T CAAA T AAAAAAGT T AC T TGCGA T TGAAA T T CGT AAAAAAA T TGAGTGGA T CCA T T A T CC TGCC TGT A T T TGCAA T T T AA T TGGTGTGT A T
- - - - - - - - - - - - - - GT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCCACA T CAAGT AA T AAAGT T A T T TGCAA T TGAAA T T T C T AAAAAAAA T A T T T CAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T A T T CCA T
AAA T AAA TGTGT AG - - - - - - - - AGAGAAAAGGAGT T A T AAACCC T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCAACA T CAAA T AAAAAAGA T A T T TGCGT T TGAAA T T TGAAAAAAAA T TGGA T CGA TGA T CGA T T T TGCCGGTGAGTGT A - - - GAA T T T T - T T T AA T
GAACAAAA T CA TGA - - - - - - - AAA T T CACAGGAA T - T CGCGCA T T T CA TGA T T T CAA T CGAAA T AAC T T T T T T A T T T A TGT T AAC T T T A T T ACAGT T T A T - - - - - - - - - - AAAACAACA T CA - - - T AAAAAA T T A T A TGCGA T TGAAA T T CGT AAAAAAA TGA - GCGGA T CGAGT A T T C T T CA T A TGAA TGT AACACGCGT T A - - - - - - C
AA T - - C TGTGGCAA - - - A T T T AGA T ACACAAAAA T T ACGAA T T T A T T T - G - - - - - - - T CGAAA T AAC T T A T T T A T AAA TGTGGA T T T AAA T AAAC T T T A T - - - - - - - - - - AA T C T AACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T CGT AGAAAA T CCAGGCAA T T T C TGA T T T CCA T CGAAA T AACGT T T T T A T T T A TGTGGA T T T AAA T AAAC T T CAA - - - - - - - - - - AA T C TGACA T CAAA T AGAAA TGT T A T TGGC T A T TGAAA T T CGTGGAAAAAA TGAGT C T A T CGA T T TGT T T A T C T C TGA T AAAAA - - AAA T T AC - T T A T A T
CC T CAAAC TGACAG - - GA T T T CCA T ACAC T ACAA T T CGAC T T T T A T TGTGA T T T CAA T CGAAA T AAC T T C T T T A T T T A TGT CGA T T T T AA TGA T A T T T AA - - - - - - - - - - AA T CCGACA T CAAA T AGAA - AAGT 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 AA T A T A T
A T AAAAA T T T C T AGA T AAC T CGAA T T CACAGAAA T T CAGGC - AA T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T A T T T A TGT TGA T A T AAA T AAA T T T T AA - - - - - - - - - - AA T CCAACA TGT AGT AAAAAAGT T A T T TGT AAA T CAAA T T CGT AAAA T AA - T CGA TGGA T CGA T T A T T C TGCC TGTGAA TGT A - - CCAAAA T A - T T T C T T
GCA TGT AA T AA - - - ACA - - - - - - GT AA T AAAGGA T TGT CA T AACA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CCAACA T CAAA T ACAAAAGT T A T T TGCGA T TGAAA - T T CGAAA T AAA T TGCGT A T A T T AA T TGA T CAGCC T AGT TGC T - - A T - AGA T CC T - T T C T - -
T T ACAC T T T T AC TGA T A - - - - CAA T T T ACACAA T C T T T ACACA T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AACA T CAAA T AAAAAAGT T A T T TGGGAA TGAAA T T TGT AAGAAGAACAA T TGAACAGA T T AA T T T T CAAGAAAA T AGA - - - T AA T T CA - - - - - - -
T T T T AACC T TGT AC - - - - - - - AAGT T T T ACGGAAA - T T T T T C T T C T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T AA T A T CAAA T AAAAAGGTGA T T TGTGA T TGAAA T T TGT AAAAAAAAGG - - - - - - - - - A T T A T T C T ACC TGTGAGT A T T A T T TGT T C T A - AGT T AC
A T T AAAA - - - GT AAA T AAC T - AAAC T T ACAGAAA T T A TGT AAC T T T T TGCA T A T CAA T TGAAA T AAC T T T T T T A T T T A T AAGGA T T T AAA T AAAC T T T AA - - - - - - - - - - AA T CC T ACAA T AAA T AAAAAAGT T A T T TGCGA TGGAA T T T CCAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - T CGT AC TGC - - - - - AA TG - - ACA - - - - - - - - - - - - - -
GCGTGAAA T CA T ACGT AGT A T AAA T AAA T AGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A TGTGT A T TGAAA T AAA T T T T AA - - - - - - - - - - AA T T AAACA T CAAA T AAAAAAA T TGT T CGGGA T T ACGA - - - - - - - - - - - - A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAGCG - - - - - AAA TGT A - GT ACAA
- - - - - - - - - CGT AG - - - A T T CAAA T A T A T A T AA T T T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCA T CA T CAAA T AAAG - AA T T C T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T TGAA T CCA T T A T T C TGCC TGTGAA TGT A - - - CAAAAAGT T T T T T T
T T CCC T T T T TG - - - ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCGT T T T CGC T T T A T T T T TG - - - - - - A T A - - A T - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGT A TGTGT AA T T TGC T T AAA T T T T A T AAAA T CAGGAA TGT T T T T - G - - - - - A T T CGAAA T A T T T T T T T T AA T T A TGTGGA T T T AAA T AAAC T T T T A - - - - - - - - - - AA T C T AACA T CAAA T AAAGAAGT T A T T TGTGA T TGCAA T T CGT AAAAAAA T TGAGTGGA T CGA T T A T T C TGT T TGTGAGCGAA - - - CAA T T T AAGC T C T T
A T T T AAC T T T AAAGA T AACCACAAGC T T CAAAAACA T CAAA T T T T T T T AA T T T T C T A T CGAAA T AAC T T T T T T A T T T A TGTGAA T T T AAA T AAAC T T T AA - - - - - - - - - - AA T CCAACA T CAAC T AAA T AAGT T A T T TGCGA T AGAAA T T CGT CAAAAAA T T AAGTGGA T AGAC T A T AC TGCC TGCGAA TGT AGT T T A T T T C T AC T C T A T
- - - AACC T C T A T TG - - - - T T T AAGT T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCAACA T CAAA T AAAAAAGT T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT A T CAA T T A T T T TGCC TGTGAA TGT AA T T T AC T T T T A T T C TGG
A T CCGA T T TGA T AG - - - A T T T CAA T A T ACACCCA T T AGACAA T T T T T T T AA T T T CAA T CGAAA T AAC T T T T T T A T T T T TGTGGA T T T AAA T AA TGT T T AA - - - - - - - - - - GA T T TGAA T T AGAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T AAA T TGA T T A T C T T AGA T A TGAGT AAA - - - T A T T T T T A T T A T CC
GCC T ACAA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGT T T AGGT AAAC T T T AA - - - - - - - - - - A T T CCAACA T T AAA T AA - - - AGT CA T T TGTGA T TGAAGT TGGT - - - - - - - T TGA T TGGA T CGAC T A T T C T ACC TGT AAGTGT A - - - T A T T AC T A T T C T A T
T T T TGAC T T T T CAG - - - AA T T - T A T C T ACAAAAAGT - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCAGT A TGAAA T AAAAGCGT T A T T TGTGA T TGAA T T T C T T - - - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGAG - - - - - - - CAA T T T T - GT T T T T
GT T C T AA T T AAAA T AAAA TGT AAACC T A T AGAAA T - CCACACAA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGA T T T T AA T AAGC T T T AA - - - - - - - - - - A T C T CAACAGCAAA T AAAAAAGT T A T T T T CAACAGAAA T T CGT AAGAAAAAAGCGT AGA T - - A T T A T T C TGC TGGTGAA TGT A - - - CAA TGAC - T T T AA T
A T T AA T T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T C T T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCAA T A T CCAA T AAAAAAGT T A T TGT TGA T TGAAA T T CA T A T AAAAA T TGAGTGAA T AGA T AA T T C TGT C TGTGAA TGT A - - - T AA T T T A - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T CAA T CGAAA T AAC T T T T T T A T T T ACGTGAA T T T AAA T AAACA T T AA - - - - - - - - - - A T T T CAACA T CAAA T AAAA - AGT T A T T TGCGA T TGAAA T T CGGAGAAAAAAAAGAAAAAA TGGT - - ACA T AA T T T T AGA - - - - - - - T C T T T CAA TGCCA T
AA T TGAA T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CCAACA T CAAGT A T AAAAGT T A T T CGCGA TGGAAA T T CGT AAAAA T T T T T AGTGAA T CAA T T A T T C TGC T TGTGAA T AAA - - - CAA T A T T - - - - - - -
T AAAAAAGC TGCGG - - AA T - - AAAC T CACA T AAA T T CGCAAGT T T T T T A - - - - - - - - - - - AAA T AAC T CA T T T AC T T ACGTGGA T T T AAA T AAAC T T TGT - - - - - - - - - - AA T CCAAAA T CAAA T T AAAAA TGT CA T T ACGT T TGAAA T - - - - - - - - - - - T TGAA TGGA T CGA T TGA T C TGCC TGTGAGTG - - AGT T A T T CCA - GTGT T T
CCAA T CA T T AA T AG - T AA T CCG - - - - - - - - - AA T T CAAGC T A T CAGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T ACC T T CAAGCAAAAAA T T T A T A TGCGAAAGAAA T T CGT AAAAAAAA T T T T T T AA T CAA T AAA T T TGAA TGT AAACAAA - - - AAC TGAAGCA T TGT
CCC T AACC TGA T AA - - - A T A T AAA T A T A T A T AA T T T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T A T CAAACAA T AA T A T TGT T T ACAAAAGAC - - - TGT T CGAAA T T T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T T T AAAAA T C - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CAAC T T T AAA T AAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGGCGG - - - - - - - - - - T TGC T AGA T AA T AAA - - - T T T T T T T T A T A T T T
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