
Start crop Point End crop Point

MSA length = 467
A T T T T T T T AGGAA T - - - - - - AAAA T T T AAA T AA T AAACAAA - AA T A T CA T T ACAAA T TGGAAA T T CCAGT AAGGAAAAGAA T AGACC T T A T C T CACGA TG - - - - - - - - - - TGCAGTGA T T A T C T TGGC TGGTGGC TGTGACAA T T TGT T C T T C T TGACC TGAAGA TGGGAAAAGT T T T T CCGAAAC T AG - T CGCC T T A T T T T A T T AA T T A
GA T T A - - - - - - T T - - - - - AA T A T A T AA T AGT AA T A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGGAAAAGAAAA T ACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - TGCAGTGA T AA T C T TGGC TGGTGAC TGTGACAC T T TGT T C T T C T T CGCA TGAAAA TGGAAAAAGTGT T CCCAAAAAGAG - T CACC T AA T T T CA T T AAA T A
T T T T T T T T AAACA T T T AA T A T A T T CAC T AACCA T A T A T AAG - - - - - - - GGT ACGAA T T AGAAA T T CCAA T AAAGAAAA T AAAAGACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAA T T TGAAGAAC T T T A T T AGGA T AA T AC T T T A T AA T T T T C T T C T A T A
A T T T T T C T AA T - - - - - - - T ACGT T CA T T AA T CCAA TGTGAA - GT A T T T A T T ACGAA T AAGAAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAA T ACC T T ACC T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAGT A T ACACAGT AA T T A T T T AAC T AGAA T CAA T AAAC T CGT T - - - - -
- - AAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAA T T AGAAA T T T CAA T AAAGGAAAAA T AGGACC T T A T C T CACCAA T - - - - - - - - - - TGT AGTGA T CA T C T TGGC TGGT AAC TGTGACCC T T TGT T C T T C T TGGCC TGAAGA TGGGAAAAGT T T T CCCGAAAC T AG - T CGCCAAA T T A T T T T - - A T A
AGCCA T - - - - - T T T - - T A T A TGT C T A T T AA T T CAA T A T CAG - GT A T T CA T T ACGAA T T AGAAA T TGCAA T AAGGAAAA T AAAGGACGT T T T C T CACAA T C - - - - - - - - - - TGCAGTGA T CGT C T TGGC TGGTGA T TGTGACAC T T TGT T C T T C T A TGCC TGAAGA TGGGAAAAGT T T T CCCGAAAC T AG - T T ACC T AA T T T T A T T AAA T A
ACA T A T T T AAA T A T - - - - - - - - - - - A T T AA T CCAGTGTGGG - A T A T T CA T T A T AAA T T AGAAAC T CCAA T AAGGAAAAGA - - - - - - - - - - T C T CACAA T C - - - - - - - - - - TGCAGTGA T CA T C T - - - - - - GTGAC TGTGACAC T C TGT T C T T C T TGGCC TGAAAA TGGGAAAAGT T TGAC TGAAAC T AG - T CGT C T AA T T T T A T T AAA T C
ACA T A T T T AAA T A T - - - - - - - - - - - A T T AA T CCAGTGTGGG - A T A T T CA T T A T AAA T T AGAAAC T CCAA T AAGGAAAAGA - - - - - - - - - - T C T CACAA T C - - - - - - - - - - TGCAGTGA T CA T C T - - - - - - GTGAC TGTGACAC T C TGT T C T T C T TGGCC TGAAAA TGGGAAAAGT T TGAC TGAAAC T AG - T CGT C T AA T T T T A T T AAA T C
- - CAA TGTGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - T T AGAAA T T C T AA T AAGAA - - AAGAGAAACC T T A T T T CACAA T A - - - - - - - - - - TGCAGTGA T CA T C T TGGC TGGTGAC T T TGACAC T T TGT T C T T C T TGGCC TGAAGA TGGGAAAAGT T T T T CCGAAAC T AA - CCGCC T AA T T T T A T T - - AAA
CAC T T T T T AAA - - - - - T ACA T A T T C T T ACGT CCAA TGTGAG - GCA T T T T T T ACAAA T T A T AGA T T CCA T T AAAGAAAAGAAAA T ACC T T A T T T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGA T T T AAACA T T T T T A T CCAAA TGA T - CCA T T A T T T T T T AA T AAAAA
AA TGGGCAACACGA - - T AGT T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAACA T T T AA T T T AA TGGACA T T AAA T TGT T T C T T T T T ACA - T A T T
T AC T A T A T AGGT T - - - - - T ACGT C T A T T AA T CC T A TGTGAG - GT A T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAGGA TGGAAAAGACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - TGT AGTGA T CA T C T TGGC TGGTGAC TGTGACAC T T TGT T C T T C T TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAA
AGCAA TGT AAA - - - - - TGT T TGTGCA T CAGACGAAAGT T AGGT A T T T A T T T A TGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAA T ACC T T A T C T CA - - A T C - - - - - - - - - - TGCAGT T A T T A T C T TGGC TGA T AAC TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAAAAGT ACAAAC T T T T T AACAGCCGAC T TGT T AAAGC T TGT CAGACC
- - CAA T T T T AA - - - A T T AAACGT C T A T T AC T CCAA TGTGA T - GT A T T CA T T A TGAA T T AGAAA T T CAAA T AAGAAAAAGAAGA - ACCGT A T C T CACAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAAC T AGA T A TG - - - - - - - TGAA - T T C T TGCA T T T T A T T AAA T A
AC T T T CGCAAA - AAA T T AGA T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAAAAGAAGACCA T AGC TGACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T A T - - - - AGCA T T T T T T AA T TGA T - T T T T A T ACA T AAA TG - T A T T
AA T T A T A T AGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T T T T A TGAA T T AGAAC T T CCAA T - AAGGAAAGAAAA T A T T T T T T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGAAAGGGAAAA TGC T AC - - - - - - - - G - T CAC TGC T T T T T ACAAAAA T
C T T CA T CCA TG - - - T T TGTGT T T T T ACA TGCCC T A TGAGAC - T T A T T CAA T ACGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAA T ACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAGT AAGAGT A T - - - - - - - - - - - - - C TGCCAA T ACGT A T TGGA T A
T T T CA T CGGAA - - - T T AA T T CGC T C T C T AGT AGT T T T TGAGT AAAAAC T AAACGAAC T AGA T A T T T CAA T AGAGAAAAGAAAA T ACC T T C T C T AACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T A T AACCAGT T ACA T TGAGAGT AGAC TGCACA T ACGT AC T AGA T A
- - CCA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAAAA TGAG - GT A T T CA T T ACGAA T T AAAAA T CC T AA T AAGGAAAAGT AAAGACAAAAAC TGACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T TGGCAAAA T TGT CA T TG - - - - - - - - - - - T T AA T T T AAC T T C T CA
T A T T A T A T A T A - - - - - GAGAAGCC T T A T T ACC T AA T A T T T AA T A T A T T T T T ACGAA T T AGAAA T T CCAAC T AGGAAA - - AAAAGACC T T A T CCCACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA TGA TGT AAAAA T AC T T AGGT A T AAA T T T T T CA T T T T T T A T C TGT A
T T T CAGA T T AA T A T - - T A T ACGT T CA T T AA T CCGA T C TGA T - GT A T T CA T T ACGAA T T AGAAA T T C T AAGAAGAAAAAAGAAAAACGT T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACACCAAAA T AACA T - - - - - - - - - - - - - - CGA TGCA T CC T CAAC T AGT C
TGCAA T T AAAG - - - - - T AAA TGT T TGT T A - - - TGA T T T A T AA T A T A T T A T AA T AAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAAGAGC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAGAAAAGGA T T C T T T T T AACACA T - C T ACGAAA TGT T T CA T T A T T
- - T T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - C T T T A TGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGA T CAGAAAAGACC T T A T T T CAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T CAG - - - - - - - T C T T T T AA T CCGAG - T CAAA TGAC T T C T T T AGAAA
- - - - - - - - - - - T AC T T AGTGT ACCACCCA T A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA TGT T A T AAGT AC - - - - - AAACAA T A T T C T C T A T AA T T T C T T CGT A
- - - - - - - - - - - T AA T T T A T ACGCACA T T AA T CGAA TGTGA T - GT A T T CA T T A TGAA T T AAAAA T T CCAA T AAGT AAAAGAAAAAGC T T T A T T T CAGAA T C - - - - - - - - - - C T T AA TGA T CA T C T TGGC TGGTGAC TGTGACACA T TGT T C T T C TGTGT C TGAA - - - - - - - - - AGT T T T CCCGAAAC TGG - T TGCC T AA T T T T A T - - T AAA
- - CCA T T T AAACA T - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAAAAAA - - - - - - T T AC T ACGAA T T ACAAA T T ACAA T AAGGAAAAGAAAAAA T C T T A T C T CACCA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AGGGGCAGT AGAAA T AAAAC T AA - A T A TG - - - - - - - - - - - - - - G
AA T T A T CCA T A - - - - - - - T AGT T T T A T T AAGT T AA T AACAAGAGT T AAAC T ACGAA T T AGAAA T T T CAA T AAGGAAAGAGAAAGAC T T T A T C TGACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A T AAAAAA T T T T A T T T AAAA T AAAA T A T AAGAA T T T A T TGAA TG
- - T C T T A T - - - GA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAAGAA T T A T T ACAAA T T A T AAC T CCCAA T AAGGAAAAGAAA TGACCA T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T AC T T AA T AAA TGTG - - - - - AA T T T A - T T AAGT AA T T T T T C T - TGAG
- T C T A T T T T AC T A T - - - - - - - - - - CA T T AA T CCAA TGTGAA - GT T C T CA T - - - GAA T T AGAAA T T C T AA T AAAAAGAA T A T CC T ACC T T A T C T CACAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAGGAACGACAAGT AACA TGAGAGT TG - ACGCCAA T T T CAGAGAAGGA
A T AGT C T C T AA T A T AC T ACACGT C T A T T AA T CCAC TGTGAG - A T A T T CA T T ACAAA T TGGAAA T T CCGA - T AAGGAA TGAAAAGACC T T AC T T CACAACA - - - - - - - - - - T A T T CA T AACAAAGTGA T TGGT AAC TGTGA T AC T T TGT T CC T C T TGGCC TGAA - - - - - - - - - GA T T T ACCGAAAAGT A T - T TGCAAAGTGT CAC - - TGT T
AC T T AA T AGT A - - - - - - - AA T A T T T T C T T AA - - - - - - - - - AAA T T T T TGT T ACAAA T T A T ACA T T CCAA T AAAAAAAAGAAAAGAGC T AA T T T CACAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGT AAGACAACAA T T TGC T - - - - - - - - GC T AC T T AA T T T T T - - - - - - C
AGT T A T A T AA T - - - - - - - TGT A T C TGT TGAC T AAGCAGT AGT AGA T AAAGT ACGAA T T AGAAA T T CCAA T AGGT AAAAGAAAAGACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAGT TGAAAA TGT T T T T CACAAA TGT A - GT TGT CA T T T T CA T T AAA T T
T T C T A T - - - - - - - - - - - A T ACGC T CA T T AA T CCAA TGTGAA - GT A T T T A T T A TGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAA - - AAAAGGCC T T A T CCCAC T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAACAAAA T CA T T AGT CC T AAC T CAA T - T T A T ACAA T T T T A TGAGAAA
AAA T A T T CAAA - - - - - T A T ACGT CCA T T AA T AAAA TGTGAG - GT A T T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - T T CAA TGGT CA T T T - GGC T TGTGA T TGTGCGGT T T TGT - - T T C T TGGCC T AAAGA TGGGAAAAGT T C - - CCAAAAC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T CAC T T AAA - - - - - T AGA T AC T T A - T AC T T TGCCGAAAA - A T AAA T AAAA TGAA T T AGAAA T T ACAA T AAAGAAAAGAAAAGA T C T T A - - - - - - - A T C - - - - - - - - - - TGCAGTGA T AA T C T TGGC TGGTGAC TGTG - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCGAAAC T AG - T CGCCAAA T T T T A T T AAAAA
A T A T A T A T A T A - - - T C T AGACCGT T T C T AGT CAGAAGT CAAA T AGAA TGT T ACGAA T T AGAAA T T C T AA T AAGGAAAAGAAAAGACC T T A T C T AACAA T T - - - - - - - - - - TGCAA TGA T CA T C T - AGC TGA TGAC TGTGACAC T T T A T T T T T T T TGGCC TGAAGA TGGT T AAAGA T T T T T T T CCA T C T T AAGA T AAAA T C T T T - - T T CC T
T T T T AA T C T AA - - - - - - A T AAAACAAA T A T T T C T A TGTGGG - A T A T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGA T C T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACA T A T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - CCG - GTGT T CA T AC T CAGT A
- - T CGT A T AAACA T T T - CGT CCA T T AA T C T CA T - - - C TGAG - - T A T T T A T T ACGAA T T AAAAA T T CCAA T AAGAGAAAGAAAAAACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGTGTGACAAACA T - - - - - - - - T T T A - CCAGTGACC TGT AC TGTGGA
- - C TGT T T AC T T T T T T - - - - - - - - - - - - - T T T TGA T T TGA T - T T A T T T T A T ACGAA T T A T AAA T T CCAA T AA T A T AAAGAAA T T ACC T T A T CGCACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAC T CAAAAAAGCG - - - - - TGAGTGGA - T TGAGA T AA T T T A T T T T AAA
- - ACA T T T AAGT AC TG - - - - AA T ACGGT CACC T AAAAAAA - - - - - - - - - A T ACGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAA T ACC T T A T C T CACAA TG - - - - - - - - - - TGAAGT A T T CA T C T T AGC T TGTGAC TGTGACAC T T TGT T C T T A T TGGCC TGAAAA T AGGAAAAGT T T T CCCGAAAC T AG - T TGCC T A T T T T T AC T AAA T A
AC TGA T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T CAAA T A T T AAAAA T T CC T A T AC T AA T T AGAAA T T CCAA T AAGAAAA - - AAAA T ACC T T A TGT CGCAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T - - - - - - - - - AAGGT T T CGAAA T C TGA - T AACACCA T C T TGT AAAACA
- - CCA T C T AAA T A T - - - - - - - - T A TGC T C T C T T AAA T T T A T - A T T C T T T T T A TGAC T T AAAAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAA T ACC T T A T CACACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAGAAGAACGGGGT AGAA T AAAAC TGA - A T A - - - AA T T T T A T T T AACG
AAC TGCACAGA T T A T TGA T CAGAC T A T TGGT T T AAA T T AAA - - - - - - - - - - - CGAA T T AGA T A T T CCAA T AAGGAA T - - AAA TGACC T T A T C T AACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGT AAAGAAAACA T TGAAAGAACA TGAGAAC T T A T CC TGA T T AAACA
T T T TGT AAAGAAA T T T AA T AGACAGAA T AAAAGAA TGA T AA - - - - - - - A T T A TGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAGGAC T T T A T C T CA T AA T C - - - - - - - - - - TGCAGTGA T CA T A T T - - - - - GTGACCGTGACAC T T TGT T C T T - - - - - - C TGAAGA TGGAAAAAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CC T AAAC T
C T CG - - - - - - - T AG - - AA T A T T T T CA T T T A T C T T T T A T AAC - AA T T T T A T T A TGGA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAAGACC T T A T T T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - GCGT CCAGT TGCCC TGCAA T AGA - T T CCCA T A T A T T T T - - T ACA
A T A T A T A T A T A - - - - - - - T A T A T T CA T T AA TGCAA TGTGAG - T A - T T CA T T ACGAA T T AGAAA T T CCAA T AAA T A T A - - AGAGGACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGAAAGT TGCCCAAA - - - - - - T CGCA T AA TGT - - - - - - - - T
- - GTGT A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGAA TGAA TGAA T T AGAAA T T CCAA T A TGGAAAA T AAAA T A TGT T A T C T CACAA T T - - - - - - - - - - TGCAGC T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGTGGAGGCGA - AC TGG - - - - - - - AGT T T TGTGT C T AG - T CGCC TGT T T T T A T T - - AAA
T AAAGT T AA TG - - - - - T TGGTGT T T A T AAC TGC - - - - - TGAGT ACA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCGT T T AAA T A T CGAAA T CAAAC T A T A - AAAC T AGT T T T T AC T AGACA
CAC T AC T AAAA - - - - - T C T T T A T T T A T T AC T T T AA T A TGTGA T AAAAAA T - A TGAA T T AGAAA T T CAAA T AAGGAAAAGAAAAGA - - - CA T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - AA TGT T T T AGA T T C TGC T AAA - - - - - - CCGAGA T AA T T T T T T T AAC T
AA T T AC T AAAA - - - - - - - T A T A TGT AACGC TGT AA T T T CACAA T T C T C T T - ACAAGT T AGAAA T T CCAA T AAAGAA T TGT AAGAACC T T A T C T T ACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA TGC T AAGAGC T T C T T CA T AA T T AGAA T T T T TGAA T A T AC T ACAAG
CCA TGT T T AA T - - - - - - - - - CGT CCA T T AA T C T AA TGTGAG - GT A T T CA T T A TGAAA T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAAAA - - - AA T A T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAAGAAA T A T - - - - - - - - - - - - GT T A T ACA T ACAGAA T - - - - -
T T T T ACACAGT - - - - - GA TGTGT CCA - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AC T T ACGAA T T A T AAA T T T CAGT AAGGAAA - - AAAGT ACGT T A T C T CACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACAAACGAGGT T C T A T T T T AAC T T AACCAGACAA TGT AA T T AGACA
A T A T A T T TGT A - - - - - - - AACA T T T T C T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T A T AAAGT CCAA T AAGGAAAAGAAAAAGCC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - GACAC T T AAAA - - - - - C TGACA T T A T A T CGCACAACGC T CGAC T AGG
CGCCA T T TGGGT AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A T T A TGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAAGACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGA T AGAAGAAGTGT - - - - - - - - - - - - - - - GC T T AC T T T T AGC - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT CCA T T AA T CCAA T A TGAG - GTGT T CA T - A TGAA T T AGAAA T T C T AA T - GGAAAA - - AAAA T T AC T T A T CACACAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAAC T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - C T A T A - AA T TGTGT T AAAAA
T CA T A T T AAAA - - - T T T T T T CA T T TGT T A TGCGAGAGAAAA - AA TGT T CC T ACAAA TGA T AAAC T CCAA T AAGGAAAAGAAAA T ACC T TGT T T TGCAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AA T T AAAA T T AAGGTGAAA T T AGA T CA T CCAC T T CCCA T AAAAA
T T T CACAAAAAAGC - - T AAGT A T ACA T CAA T T CAA TGTGAG - GT A T T CA T T A TGAA T T AAAAAC T C T AA T AAGGAAAAGAAAA T ACC T T A T A T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAAAAAAAACGG - - - - - - - - - - - - GT T A TGCAGGT A T A T T AAACA
GA T AA T T T AAAC T AAGT AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACACAA T T ACGA T T T AGAGA T T CCAA T AAGGAAAAGAAA TGA T C T T A T C T CAAA T - - - - - - - - - - - - TGCAGA T A T CA T C T T AGC T T CAGAC TGT CACAC T T TGT T C T CC T TGACC TGAC - - - - - - - - - A TGT T T CCCGAAA T T AG - T CGCC T AA T T T T A T - AAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T AGAAA T T CCAA T AAAGAAAA T T AAAGACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - GT AAA T A TGT T T T C T A
- - T AA T T T T AA - - - - - - - - - - GT CCA T T AA T CCA - - - - - - - - - - - - - - AGT A TGAA T T AGAAA T TGCAA T AAGGAAA T CC T T A T A T C T T A T C T CACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAAACC T CA T AAACCAA T A T T T AA - T T C T TGCAC T T AAGC T AA T A
T A T TGT A T AGA T A T T T ACCAAA T T T AACGT T T CA T CAAAACA T AA T T T A T T A TGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGAAAAAGAAAA T ACC T T A T T T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAA T AA T A T T AGT T ACAC TGT T AA T CAAA T AGCGAAAC T T A T AAGCAA
- - CAA T A T - - - - - - - - - - - ACGT CCA T T AA T CCAA T A TGAG - T T A T A T A T T ACAAA T T A T A T A T CCCAA T AAGGAAAA T AAA T - ACC T T A T C T AACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACGT AA T ACGTGT AAA T T TGA - T AAACACAA T T 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 A T A T A T A T A T A T - A T A T T T AAAA T AAA T T AAAAA T T CCAA T AACGAAAAGAAAA T A T CGT A T C TGACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T A T T T AAA T T T AGT C T CAGCAGCA T C T C T TGAA T T CAAGAAA T A
TGT CC T T TGAA - - - T T AACGC T T T TGT C T A T CC T A TGACGGC T AAA T T T T T ACGAA T T AGAAA T T C T AACAAGGAAA - - AAAA T ACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T CAACGAA - T C TGC T AACC T T T C T - - - - -
T T T T A T T T AA T - - - - - - - T A TGT CCA T T AA T CGAAAC TGAG - GT A T T AA T T ACGAA T T A T AAA T T CCAA T AAGAAAAA T AAAAGT CC T T A TGT CACGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T A TGGA T T T A T T - - - - -
AGT TGT - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T T T T T AAGAA T T TGAAA T TGT AA T AA TGAAA T CAACAGACC T T AGC T CACAA T C - - - - - - - - - - TGCAGTGGT CA T C T TGAC TGGTGAC TGTGACA T T T TGT T C T T C T TGGCC T AAAGA T AGGAAA TGT T T T CCCGAAAC T AG - T CGCGT AA T T T CA T - - - - - -
GTGTGTGTGTG - - - A T - - - - - - - - - - CCGACGCGACA T T AA - T T AAACC T - - - - - - - - - - - - GGAA T AA T ACGAAA T AGAAAAGACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAA T T AGTGAAGTGT TGT CGT AA T T T T T T T T T T T AA T T T T T T T A T A T A
- - ACA T T T CCC T AC T T - - - - - - - - - - - TGT C T T AAAC T AA T - T T AC T T T T T ACGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAAAAAG - - ACC T T C T C T CACAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGG - C TGTGGT AA - - CA T T A T AAA
AACAGGT TGT A T A T T C T TGT T T T T T AA T AAACACC T T TGT T AAA T AC T T T T A T T AA T T AGAAA T T CCAACAAGGCAAAGAAA TGACC T T A T A T CGCAA T C - - - - - - - - - - T T CAGTGA T T A T C T TGGC TGTGAAC TGTGACCC T T TGT T C T T C TGCGCC TGAA - - - - - - - - - AA T T T A T CGGAAAC - - - - T CGCC T AA T T T T AG - - T AAA
AACAGT T TGT A T A T T C T TG - T T T T T AA T AAACACC T T TGT T AAA T AC T T T T A T T AA T T AGAAA T T CCAACAAGGCAAAGAAA TGACC T T A T A T CGCAA T C - - - - - - - - - - T T CAGTGA T T A T A T TGGC TGTGAAC TGTGACCC T T TGT T C T T C TGCGCC TGAA - - - - - - - - - AA T T T A T CGGAAAC - - - - T CGCC T AA T T T T AG - - T AAA
A T A T A T A T A T A T C T - - A T AA T A T T T A T ACC T CCA T T AA T CC - GT A T T CA T T A TGAA T T AA T AA T AACAA T AAGAAAAAGAA T AAAC T T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGTGAGAAA T C T AA T T - - - - - - - - - CAACA T AGT T T T AC T A T AA T
A T T AAC T C T AA - - - - - T A T ACGT T T CA TGA - - - - - - - - - AA - A T A T T A T T T ACGAA T T AGAA T T TGCAA T AA - AAAAA T AAAA T ACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AACAAAAAGAAGA T A T T CAAAA T AAAACCGT A T A T CACCACGGCAAA
A T T AA T C T A T A T - - - - - - AA T A T TGCC T AA T T T AA T T T TGT - AAA T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CGGT A T T T CAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGT T AGGAAA T A T ACC - - - - - - - - - - - A T A T TGT TGCA T CA TGA T
T T T T A T C T AGA - - - - - CA T ACGT T CA T T T A T CCAA TGT AAG - T T A T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGCAAAAACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA
AACGA T T T A T C T A T ACCAGAAC T T T A TGAAACAAGT A T AAGAAAAAA T AC T A TGAA T T TGAAA T T CAAA T T AGGAAAGGAAAAAACC T T A T C T CACAC T C - - - - - - - - - - T A T AGTGA T CA T C T T T AC TGGT AAC TGTGACAC T T TGT T T AAC TG - - - - - - - A - - - - - - - - - AA T TGT A TGAAAAG - - G - T T A T T AAAC T AAAC - - T A T T
- - C T A TGT AAA T C T - - - - - CA T AGT TGT C T C TGGA T ACAAGA T T AAA T AC T ACGAA T T AGAAA T T CCAA T A - - AGAA TGAAAA T ACC T T A T C T CA T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC - - - - - AAAGAA T A T A T T TGAAACAAA - CAA - - T A TGT T TGA T AGAAG
GAA T A T CAAAA - - - - - T T AGAGT T T A T AAA TGCACGTGGAAA T A T AAAA T T A TGT A T T AGAAA T T CCAA T AAGT AAAAGAAAAGACAA T A T CCCACCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGT A T AAACAGCAACA T T TGAA T A T A - - - - - - - - - - - - - GC TGT AAG
CCACA T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGC T T T ACGAA T T AGAAA T T T CAA T ACGG - AAAGACAA T ACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AGT T A T TGT - - - - - - - - - - - - GA T AAGAAAA T - - - - - - - - - -
A T A T AGT T T A T - - - - - T A T ACGT CCA T T AA T CGAA TGTGAG - T T A T T CA T T A TGAA T CAGAAA T T T CAA T AA TGAAAAGAAAA T ACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T T TGAAGT T C T T CAAAA T AAC - C TGA T T A T T ACCGAAA T CAA
A T A T A T A T A T A - - - - - T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAAAAAAGAAAAGA T A T T A T CCCACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGC TGCAACAGGT T AAC T TGAA T T T T AA T T CAA T AA T T CCAAAAAGAA
- T T T A T AGT AG - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGGAA T T AAA T A T T CCAGT AAGGAAAAGAAAAGA T C T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGA T T T A T CAAAA T CAC T A T AAAA T AG - CGGCGCGA T C T CGGT AAA T T
T T ACA T T T AAA T A T - - - - - - - - T C T T A T CAAACAGACAAA - - AA T ACAC T CACAAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAA T ACCC T A - C T CAGGA T C - - - - - - - - - - TGCAGTGGT CA T C T T AGC T T A TGA T TGA T ACAC T T TGT T C T TGT TGGCC TGAAGA TGGGAAAAGT T T T CC TGAAAC T AG - T CGAC T A T T T T T A T T AAA T T
- - T CGT T CA T A T A T - - - - - - - - - - - - - T CAAA TGGAA T AAC - AA T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - T CCAGT TGGAGGAAGGAAAAACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T T TGT TGT T C T TGGCC TGAAGA T CGGAAAAGT T C T CCCGAAAC T AG - T CGC T T C T T T T T A T T AAA T A
T T CAA T A T A T - - - - - - - - T CCGT CCA T T AA T CCAA TGTGAG - T A T T T C T T T ACGAA T T AGAAACACCAA T AAGGAAA - GAAAAGAAC T T A T C T CACA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGTGGAAGA T T T AAAGT AA - - - - - - T AACA T A T T T T T A TG - - - GT
AC T T A T TGCAA T A T T T - A T ACGT CCA T T AA T CCAA TGTGAG - GT A T T CA T T ACCAA T T AGAAA T TGCAA T - AAGGAAAAAAAGGACC T T A T A T CACAA T C - - - - - - - - - - TGC TGT T A T CA TGT T T A T T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGCAA T A T CGGT A T CCA T AAAGC TGA - CAAA T T T AAA T T A T AA T AAA
AC T TGT T AA T A T A T - - T T AA T AC T TGT T AA T AC T TGT T AA T - C T TGT T AC - - - - - - T T AA T AC T TGT AA T AACGAAAAAAAAAGGCC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAC T AAA TGTGA T A T AA T CGAAA TGAGTGCGT C T T A T T T T ACA T AAA T
T A T T A T A T A T A - - - - - - - T ACGT AC T - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT AC T T - - - - - - - - - - T AA T T T T CGGAAAGAAAAGAAAAACCC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T C T AAAAAGT T C T T T CAACA T C T A - C T T C T T AAA T T AGCAA T AAA
GGACA T CGAAG - - - - - - GGCAC T C TGT T A T T ACAGAGT AA T A T AA T TGT AAACGAA T T TGAAA T T CCAA T - AAGGAAAGAAAAGAC T T T A T T T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A TGTGGT TGA T TGACA T T T CAC T T A - ACC T T CAGT T T T A T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGT CCA T T AA T CCAA TGTGAG - T T - T T CA T T A TGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGGAAAA T AAAAGACC T T A T C T CAGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT T AGACGT T T T A T CCAAA T A T A - A T TGA T AA T AA T A T AAAAA T
A T T T ACACAAA - - - T T T A T ACGTGCA T T AA T CCAA TGTGAA - GT A T T T A T T AAGAA T T AGT AA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAA T ACC T T A T C T CACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGT T T AGAAAC T T T T C T T CAAGCCAA - C TGAGAAGT T ACA T T T AGGA
A T T T A T T T AAA - - - - - T A T ACGT C T A T T AA T CCAA TGTGAA - T T A T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAAAGAAC T TGT A T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGT C T A T T T - - - - - - - AAA T AG - T T T CAAA T T A T T AAACCA T A
AA T T T T ACAAA - - - - - T AAAAA T T TGT CA T AACAACA T T AAA T T T T T T A T CACAAA T T AGAAAA T T CAAA T AGGAAAAAAAAA T AAC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - T CAGGAAACAGG - T T A T C T ACC TGTGC T - - - - -
AAC T A T CAAA T T ACA T T AAGA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A TGAA T T AGAAA T T CCAA T AAGAAAAA T AAAAGA T C T T A T C T CACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAGA T AC T AAAGTGT T C T CAAA T AGT A T T T T AAA T A T T T T T - T T A T T
- - - - AC TGA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAAA T T AGAAA T T CCAAGAGGAAAAAGAAAACACCA T A T CCCACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGT CA TGAC TGC - - - - - - - - - - - - A T TGA T CAAA TGTGT T T T C T T
AAC T AAGCAAA T A T ACCAGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T AGAGA T T C T AA T AGGGGAAAGAAAA T A T A T T A T C TGACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAC T T CAAAC T T T C TGT A T A T CA T - T T T T T AA T T T T T ACAA TGT T
- - T TGT CAACA T A T T T T AA TGT A T T ACCA T CA T A T A T TGA T - - T C T T AA T T ACGAA T T AGAAA T T CCA T TGAGGAAAA T AAAA T A T T T C - T C TGACAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T A T A T CAAGCC T A - - - - - AACCAA - T CAAGCGA T T T T - - - - - - - -
AA T T AA T T AGT - - - - - T A T A TGT CCA T T AA T CCA T TGTGAG - GT A T T CA T T ACGAA T T A T AAA T T CCAA T AAGGAAAAGAAAA T ACC T T A T C T CACAA T C - - - - - - - - - - TGCAGTGA T CA T C T TGGC TGGTGAC TGTGCCAC T T TGT T C T T C T T AGC T TGAAGA TGGGAACAA T T T T CCCGAAAC T AA - - - - - - - - - T T T T A T T AAA T A
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