
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2696
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - T T CG - - - - - - - - GT A TGT A T AGT TGAAA T T A T T T T AAAAA T CCAAA T A TGGTGGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGCGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA TGA T T TGAAGT A T A - - - - - - - A T A TGT A - - - - - - GT AA TGAA T TGT CCGCA - - TGT CGT CAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - T A T T T T CAGT - - - - - - - A T T T T T A T AGT TGAAA T CA T T T AAAAAA T C T CAA T A T TGCGGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA TGA T T T CGAGT A T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AAACGA T CAA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACCC T A - ACA T T T T T T ACA T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCGGACA T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T T AAAGT A T AC T - - - - - - - - T T T AA - - - - - A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CCGCG - - - - - A T CAC - - - T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCGGCC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGT T A T T TGAAGT AGT TGAAA T CA T - T T - - - - - T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AC T A T AC - - - - - - - A TGAGT A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T A T - A T A T A T TGTGT CA T C T T T T TGAAAAAAA T AC T T T AA T T AGGACA TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCGAGT - - - CACC T TGT A T AAA T A T - T T AGA T A T AGT T CAAA T AA T T T TGAAAA T CCCAA T A TGGCGGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GT TGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T AGT AAAAACAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACG - - - T A T T T T ACA T - - - - - - - A T AAGT A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAAGGAAAA T - - - - - - - - - - - - - T A T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T C TGTGT - - - - - - - A T AAA T A T AGT TGGAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCGGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT ACGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA TGA T T TGAAA T A T AC - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGGCCCACAGAAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGC T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AC - AC - - - T T - T T T AA T T T T CA TGA TGGACAAAAA T AAAGGA T AAACAACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGT C - - - - - - - - - - - - T AAGGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCC T T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAG - - - - - - GT A T AC T AA T - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - CA T T T T T T A - - - - - - - - A T T AC T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCGGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGCCCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T ACC - - - - - T T AA T CA - - - - - - - TGA TGAA T AA T AAA T AA T T A T C T T T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGC T T A - A - GT A TGA T ACC T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCGGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T AC - - - - - - - - - T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAA T - - - T A T T T TGGA - AAAAA T T AGA T C T A TGGT TGAAA T CA T T T AAAAAA T CCCAA T A TGGCGGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGAAAAA T AGT CCGC T A T A T T AGGAC T T T T T AAA TGA T T TGAAGT A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T ACA - A T AAA T - - - - - - - A T AA T TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCGGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGT C T T T T T AAA TGA T T TGAAGT A T A T T - - - - - - - - T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T ACAAC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA TGA T T T CAAC T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAGA TGA T T T CAAAA T AAAAGT AGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T A T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AAGAC T T T T T AAA T T A T T T CAAG - A T AG - A - A TGT T A T T T AG - - - - - GT A T AAAAAAGT T C T AAA TGAGT T ACGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACC T A T - - - - - - - C T AGGT A T AGT TGAAA T C T T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CGGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AAC - - - - - - - - ACAA T T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAGT T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T AG - GCACACGAA T T AAC T CACGCGGCACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAGT T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T A T - - - A T A - - - T T - AA - - - - - AAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T C T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGA T CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T AG - A T A T A - T A T T - - A - - - - - ACGAAA TGCCGT CGT CACCAA T C T CCAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAC T C - - - T A T T C T A TGT AAC T A - - GAAGGT A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGTGCAA - - - - - GT AGAAAGGAC T TGGAGGTGACCA TGGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACAC T T - - - - - - - ACAGGT A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CC T AA T A TGGCCGAC T T CAGT AAGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T AG - - - - - - - - - T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AAGAAGT CCCAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC TGAAC T T - - - - - - - - T T A T T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GT TGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T A - - A T AC T T T - T T T AGT T CGCC TGGGGAA TGAC - - T T AA T T AAAA T T C T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T A T A T A T A T A T AA - - - - - - T A T AGT T AAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AC - T T ACA - - A T A T T A - - - - - AAA T AAAGT A - - T CCGAA T T - - - - - - AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - T A T T T T T T A T - - - - - - - A T TGT T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGA T CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T AC - G - A T A - - - GT T AA - - - - - GT AAAGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAAA - - - GA T T T CC T A TGAA TGT - TGT AGT A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCGA T A TGGCCGAC T T CCGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - T T A T T T A - - - - - - GTGAACGACA T T - - - - - - - - - - - - - AAGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T TGTGT - - - - - - - AGT T T T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAGA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AA TGT AA T A T T T AA T T AAAAGTGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGC - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T T AAGT A T A T - A - - - - T T - CA T AA T T T T TGGGTGGGGCAAA - A T T A T CAA T T T TGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T CC T T A T - - - - - - - T AACA T A T AGT TGAAA T AA T T T AAAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGA T CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T - - - A - - - - - - - GG - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CC T TGT - - - - - - - A T A T A T A T AC T T CAAA T AA - T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAGT T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T AC - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A - - - - - - - - - - - CCAAGCA T TGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAG - - - - - - - - A T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - C T T - A T T T T A T A T - - - - - - - T TGAC T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T A - - A TGT - T C - T T T AGT C T T CA T A T AAGAAGGAAA T T AA T AAAAACAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAA T - - - T A T T T TGGA T AAAAA T T AGA T C T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T - - - - - - - - - - - - - CAAGT A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAGT T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T A T - A T A T A T T A T T - - A T T T T T A T CCAGAAC T T T C T T TGGT T AACAA T AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAGT T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T AC - - - A T C - - - T T - - A - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCAA T - - - T AC T T T A T A T AAGTGGT CC T T T T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCC T AC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGAGT T A - - - - - - T T A T T T AA - - - - - A TGGA T AA T A T A - - - - - - - - - - - - - GAA T A
- - - - - - - - - - - - - GAC T A T CCAAAC T T T A T T T T CGT T T A T A TGT T T CAAC T A T TGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCGA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A TGA - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGAGT CGAGT T T AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AAAAC - - - - - - - T T T AGT A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAGT T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T A - - - - - - ACCG - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGGTGT - - - - - - - C T TGGT A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AA T - - - - - T TGT T CCA - - - - - ACA T AAAAAAA T AA T AAA T T AAAAGCAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T T AA T A T A T TGT - - - - - - - GC T AC T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T T CAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T T T TG - - - - - - - - GGT TGT A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A TGT T A T T T AA - - - - - A T C T ACAACA TGCC T C T T T AAGT C T T A T T A
AAAAAAC T A TGC TGGT A T T A T AAA T T AAAAC T T T C T - - AAA T AC TGGAAC T ACAGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T ACCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A TGC - A TGTGT T A T T T AG - - - - - T T A T T AAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T T T TGT - - - - - - - CC T AGT A T TGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - T T TG - - - - - - AGACAGAA T AGT T CAAAGT AGGAGAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T TGAGG - - - - - - - A T A T A T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T - - - - - - - - - - AA T T A T - T A T T A T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AC - - - - - - T T A - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A - - AGACAC T AAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AG - - - - - - TGA T TGGT - - - - - - - - - - GAAGAGCC T CCA T CA TGCAAGAA TG
- - - - - - - - - - - - - - A T C T TGT A T AC T A TGA T T T T T T T T CAA T A T - CAAAC T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AC - A T - - - - - - T T T AA - - - - - T T AA T AGGCGTGCA T T AA T T TGAA T TGA T A
TGGCAA T AAA T CAAA - - T T A T AGAA - - - CA T T T T A T A - - - - - - - - CC TGGT A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A T A - - - - - - - - - - - - A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AAGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AC T A T A T - T T - T T T AA T T T T T A T T AAAAA TGAAC T C T AGTGACAAC TGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - AACAA T - A T T T A T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AC - - - - - - C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAACA T - - - - - - - CCAC T T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T A T - - - - - - C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT T CCA T - - - - - - - GT A T A T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T TGCAC - - - - - - - A T T CA T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T T TGTGT - - - - - - - A T AGC T A T - GT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T T CAAGT A T AC - - - - - - T CA T T CAA - - - - - A TGGAA T AAAC T CACCAC TGAGAAACAGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAA - - - - - A TGA T AA T A T A T AA T A T A TGA T AA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - T T T - GA T T T T T T T - - - - - - - T T A TGT A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AA T AAA T T T TGA TGT T T CAAAC T T CCA T T T AACC T AAACA T - - - - T A T A T AGT TGAAA T A T T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T AA TGA - - - - - - - - - - AC T A T AGT TGAAA T T A T T T AAAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAAAC T T T T - A T TGT A TGT T AAAAC - - - - T A T A T AGT TGAAA T A T T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T A T - - - - - - - - - C T T AAC T C T T A T AAAGACAA TGA T T C T T T T AGT A T CAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T - - - CA T T T C T CAC T TGT TGT T AAGGT A T AGT TGAAA T T A T T T T AAAAA T CCCAA TGTGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGT T T A T AAA T A T - - - - - GT A T AGT TGAAA T T A T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA TGT T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T ACA - - - - - T CA - - - - A - - - - - A T A T AAA T AGT T T T CCGACCAGC T AAAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGAAAACA T C T T A T AA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAAA T ACC T T ACAA T ACAAA T ACACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAAA T ACC T T ACAA T ACAAA T ACACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - - - - GT CC T T T T A T AAACA T T AA T AGT ACAGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GC TGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AGT A T ACAA T A T T T AA - - - - - AAA T AAAA T AAGT CCAAA T TGAAACGACGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACA T A T AGT TGA T A T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T A T - - - - - - C T A T T TGA - - - - - - - - AAGAA T AAA T T T T CACAAGCACAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T AG - - - - - - - - T T AGC T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAAC T A T T TGAAGT A T AG - - - - - - C TGT T T AA - - - - - T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAG - - - T A T T T AGTGCAAA T A TGT T - - - T A T AGT T CAAA T CA T T T AAAAAA T CCCAA T A TGGCGGAC T T CGGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGC - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T A - - - - - - - - - - T T T AACGC T T A TGT TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGACC - - - T A T T T T ACA T T AA T A T A T T T AC T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T AACA T AAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAGAACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA TGT T AGG - - T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T AA T - - - - - T TG - - - - A - - - - - GCAA T CAAAAC T T T T T AA T AAA T T ACAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - T T T T T T T CGT - - - - - - - A T AAC T A T AGT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGT A T AG - - - - - - T T A - - - - - - - - - - GT CAGACA T A T C T T T T A T AAAA T AAAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - GAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T TGAAGCCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T AAG - - - - GA T T T T A T A T AAACGT T AA T AA T A T - GT TGAAA T CA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAA T T T T CCA T T T T T T A - AAGTGC - T AA T A T A T AGT TGAAA T AA T T T T AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAGT T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T AC - - - - - - - - - T T T AA - - - - - A T AAACGGGA T T T CAGAGCAAGCAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T A TGTGA T T T CAAGGGT T CA - - - - - T TG - - - - A - - - - - GCAAAAAACGT AA T T T T T CAGAC T AGGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CAC T T - - - - - - - - - - - - T A T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T CC TGC - - - - - - - - - - - C T A T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAA T CCCAA T A TGACCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA TGT T AGGA - T T T T T AAA T T A T T TGAAGT A T A T - - - - - - - - - T T T A - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT T T CAAC T A T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T T CAAGT A T A T - T T A T A T T A T T - - A T T T T T A T CCAGAGC T T T C T T TGGT T AACAA T AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T T T - GT T T T CC T C T AA T A - - - - - GAAA T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAA T CCGAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T TGGGA - T T T T T AAA T T A T T T CAAC T A T - - - - - - - - - - - T T - - A T T T T TGCA TGGAAGACCAAGGCGT AACC T T T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - - - - GT T C TGGA T T CAAA T T - - - CA T A T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T T CAAGT A T AG - GCA T - T T A T A T AA - - - - - AACAAAAA TGTGT T AA T ACCAGCCA T AAAG
- - - AAA T AA T T T AA - GT T T T AAA T T - - - - A T T T CA - - - - - - - - - - - - - AC T A T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T T CAAGT A T A T - ACA T - - - - T T TGAC T T T AAGAAAAAAAGCACA T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T A T TGTGAGT CC T T A T T T T A T A TGAAAA T - - - ACA T A T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T T CAAGT A T A T - A T A T A T CGTGT AA - - - - - - - - - GAAACGT CAAC T AC T AAGCA T T AAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA TG - - AAGC T A T AGTGGAAA T AA T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T T CAAGT A T AG - AGA T A T T A T T T C T T T TGT A T CCAAGAAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T - - - - ACA T T A TGT AA T T A T - - - - TGT A T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAACCCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T T AGGAC T T T T T AAA T T A T T T CAAGT A T A T - - - - - - - - - - - - - GT CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGAGA T CA T TGAA - T A T T T T AAA T T T T - A T T T T - - - - A T A T AC T - - - GGT A T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T TGGGA - T T T T T AAA T T A T T T CAAC T A T AA - - - - - - - - - - - - - A T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCC T T T - GT T A T ACGAACA T AGT - - - T A T A T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T TGGGA - T T T T T AAA T T A T T T CAAC T A T A T T A T A T - T T A T T TGGT T T T T ACGTGGAAGA T T AAGGCGCAGCCGT T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T T - - - - - - - - - - AAA T T T T - - - AC T A T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T TGGGA - T T T T T AAA T T A T T T CAAC T A T A T - A T A T - T T A TGT AAGT T T C - - - - GAAACACCAAGT AA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T C TGC T - - - - - - - GCAGA T A T AGT TGAAA T AA T T T - AAAAA T CCCAA T A TGGCCGAC T T CAGT A TGGA - - - - - - - - - - GGTGGAAAA TGGT CCGCCA T A T TGGG - - T T T T T AAA T T A T T T CAAC T A T AG - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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