
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1211
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGCGT CC - - - - - - - - - - A TGAAAAGT A T CGA TGT T AAGCGAAA T T T A TGA T T T T T ACGT A T T C T A TGCCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAC T T T C TGA T T TGTGCGT A T T C TGTGGT AGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA T T T A T AGAACC T T AGA TGT T C TGT CA T CACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T T C T T A T CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT CCCC T CC T T A TGAAACC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T A T T T T CAA - - - T - - - - CACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGA TGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT T T T C T T TG - - - - - - - - A T A T CAC T ACAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T AAAA T TGT T A T AGC T T A TGC T A T TGACA T T T TG - - - - - T - - - - T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT AC TGACA T T AAGTGAA T T T T C TGA T T TGT ACA T A T T C TGTGT TG - - - - - GT ACCA T C T AAAC TGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAGT ACCGACC T T A T A TGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT A T CAA T T TGTGACAACAGAAGGT AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T AA T ACA - - - - - - - - - T TGAGAAAAAA T A T T T CA T T T A - T - - - - T ACCACAGAACA TGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGT A T T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T CGGA T T TGT ACGT A T T C TGTG - - - - - - - - T T T T T AC T T AGT T T AGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACA T T AAGTGAAA T T T A TGA T T T A T ACGT A T T C T A TGGT T A T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGAGGT T CGCA - A T - C T T T T AACA T AGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T CGGA T T TGT ACGT A T T C TGTGC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - T T A T AGGCACAGAC T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGAGGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGT T A T AG - - CAA TGA T AAGA T T TGGCAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T AAAA TGGAAGA - - - - A T T C T AGCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CGC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT T C T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGA T A T T ACCA TGAGT CCGAACGT CA T CCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGT AAAAAAAAA T T T ACAA T AC - T T AA T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CGC T T T T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAA TGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T T T T ACGT A T T C TGTGT T AA T AC T T CA T T A TGT AA T T T T T ACC T C T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAAA T T ACCAA TGT T ACA TGAAA T T T C TGGGT T T T A T CAA T T T TGT - A T CAAGA T T T T T T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T TGTGG - - - - T AA T C T CC T T AGAA T ACGT AGAAA T CAGAA - - T T CAC T T A T AAGA T T T T CA T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAA T T ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT A T A - - - - - - A T A T T TGAA TGGT TGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T AA T CA T AAA T T T TGCAA T A T - GT AA T A T AA T AGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A T AAAAAGT ACCGACGT T AAGT AAAA T T AC TGAGT TGT A - GT A T T C TGTGCGCAAA T A T T T T T T A T T AAGCAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - AA T CACAGAA T A TGT A T AAA T CAGAAGT T T CA - - - - - AGGAA T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - A TGAGAAGT ACCGACGT T AAGTGAAAC T T CGGA T T TGT ACGT A T T C TGTGA T A T AA T T T CA T T T C T AAGCCAAC TGGAC T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACC T T AAGTGAAA T C T C T T A T T TGT ACGT A T T C TGTGA T AA T ACCGT T C T CCGCAACA T AAGAAAGT T T T AA T A T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACC T T AAGTGAAA T C T C T T A T T TGT ACGT A T T C TGTGA T AA T ACCGT T C T CCGCAACA T AAGAAAGT T T T AA T A T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T - ACCAAACCACAAAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGA T CAAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAGC - - - ACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T T AGT T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C T AA T T TGT ACGT A T T C TGTGGTGGT AGC - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC - - - - - - - - A T T T T A TGA T T CAA T AAAAAAAGT AGGA T T A T T - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTG - - - - - - GT C T T C T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T T TG - - - - - - - - AGCCACAGAA T ACGTGCAAA T CAGAAGA T T CAC - - A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGCA T T C TGGGA TGTGAGC T AGT AA TGCGAC T T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACCGCACAGAA T T T T T A T AA T T AACA T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T T AC T T A T AGGA T T T T CGT TGT T A - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGAAGC T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTG - - - - - - - - AACA T AC T CAGCGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAGACGT AAACGT - GT AGCGGCACAGAC T ACGT ACAAA T CAGAAGT T CCAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT AGCGAGGT T A TGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T AC TGTGGT AGCGA T C TGT CAC T TGAAGT A T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - AAA T CAGAAGT T TGT A T TGT AAAA T T T T CA T T A T T A - - - - - - - - - - A TGAAAAGT AC T ACCGT T AAGTGA T T T T T T T T A T T T C T ACGT A T T T TGTGAC TGAAC T T A T CAGT ACAAAGAACCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGAA T CGAGAA - - - T - - - - T AGCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT AC T CA T T C TGTG - - - - - - - - GCAGCAGT AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T CCGA T C T T T - T T T C T AACAC - - - A T ACA T ACAAA T CAAAAGT A T CAC T CA T AGGA T T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGA TGT T AAA TGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTG - - - - - - - - GC T C T AGC TGGAGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGT A T TGGCA - - - - - - - - CA T CACAGAA T ACGT ACAAAA T AAAAGT T T C T C T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAA TGT AA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT T T AAAC T AC T TGT T CAACGT ACC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACC - - - ACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAA - - - - - - - - - - - T AGT AAAA T T T C TGA T T TGT ACC T AC T C T A TGGC T A T ACC - - - - - - - - - AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T CAAA T T TGGCG - - - - GT AA T ACCACAGAACACGT ACAAA T CAGAAGT T - CAA T T A T AGGA T T T T CC T T T T CA - - - - - - - - - - A TGAAAGGT ACCGGCGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT AA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGA TGGGACAC T T TGA T A T A T T - - - - T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T A T C TGA T T T A T A T T T A T T C TGTG - - - - - - - - T T A T T T C T C T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGGT T AGAA T A T - AGCC T AC TGT AGAA T C TGT ACAAA T CCCAAA T T T CAC T T A T A TGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACA T A T ACCGTGGT T A T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T AGCACAGAA T T T A T ACAAA T CAGAAGT T T T CGT T T CAGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGA T T A T AC T - - - - - - - - - AAGGT T A T ACAC - - - - A TGACAA T A - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGCA T C - - - - - T AA - T T T T T A T CA T AGAA T ACGT ACAAAGCAGAAA T T T CAC T T A T A TGA T T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAA TGAAA T T T C TGA T T TGT T TGT A T T C TGTGGT A T A - - - AA T A T T T T AGGGGTGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - GGT T T AC - - - AGT AAAAGCAC T AA T CAGAAGA T T CAC T AA T AGT A T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACA T T AAGTGAGA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - GT T T CAA TGCAGAA T A TGT A T T AA T CAGA T A T T T CAC T T A T AGGAA T T T T C T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGAC T T T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT AC T T A T T C TGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGT A T T AACA TGT - GT T A TGTGACAGACCACGT AGAAA T AAAAAGT T T CAC T T A TGGGA T T T T AA T T A T CA - - - - - - - - - - C TGAAAAGT ACCGACA T T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGC TGAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AGGA T A T T CC T CAACA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGAC T T T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTG - - - - - - - - GT A T T AC T T CAAAA - T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAAA T C - GCAGCGT - - - - - - ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT AGCGACGT T AAGTGAAA T T T CGGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT A T AACC - - - - T A T T T AAACACGT T CGT T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - C T A T CACAGAAA T CGT ACAAA T CAGAAGT T T CACA T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT A T CGACA T T ACGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C T A TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACGAGT T A T A T CA - - - - GT AGT A T CACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAC T - - - - C T T A TGGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACA T T AAGTGAAA - T T C TGA T T T C T ACGT A T T C TGTGGT A - - - - - - - - GT A TGT T A T T AA T T ACAAA T T T AGT T T AA T T - - C TGACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAAAA T T CAGCG - - - T - - - - T ACC T CAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T T A T T T A T A TGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAC T ACCGAAGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT AC T T A T T C TGTG - - - - - - - - GT TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T AAGACAAGT T CAGT AA TGT - GT TGT ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T T AC T T C T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T AC TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGC TGT AC T - - - - - - - - CAAAAACGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AGAAA T T AAGAC T T A T AA T A T TGCCGT ACCACAGAA T ACGCCCAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT CAAGTGAAA T TGC TGA T T TGT AC T T AGT C TGTGGT AGT CA T T CGT CGC T T AA T AAAA T ACGT - - - - AA T ACA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGA T T T AGAC - - - - - - - - AAGCACAGAA T A TGT ACAAA T CAGAAGA T T AAC T T A T AGGA T T T T CC T T A T CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGAAGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGC T T T AAGA T T A T CGT C T CA TGAAGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCC T AC T ACAGAA T ACGT ACAAA T CA T AAGT T T CAC T T A T AAGA T T T T CC T TGT - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGACA T T T C TGA T T TGT AC - - - - - - - - - - - T TGACAGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGT AC T AGT A - - T T T - - - - - - - GCC T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGA T T A - - - T - - - - T A T CACAAAA T ACA T AAA - A T CAGAAGT T T CAC T T ACAGGA T T T T C T T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACA T T AAGAGAAA T T T C TGA T T TGT ACA T A T T C TGC - - - - - - - - - - - - - T T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AAGTGA T T T AA T A - - - - GT A T T A T CACA T AA T ACGT ACAAA T CACAAA T T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGTGCCGACA T T AAGTGAAA T A T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA T T T CG - - - - - - GT AC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAAC T T C T AA T T TGT ACGT A T T A TGTGGT AC T A TGT AC T T C T AAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT AGCGACGT T AAGT AAAAGT T T TGA T T TGT AC T T A T T C TGTGA TGT CACCGT T CAA T ACAA T AC T C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT AGCGACGT T AAGT AAAAGT T T TGA T T TGT AC T T A T T C TGTGA TGT CACCGT T CAA T ACAA T AC T C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T ACCGT AGAA T ACGT ACAAA T CAGAACA T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGCCA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGT T AAA T T T C TGA T CAGT ACGTGACA T T TGAAACG - - - A T T T T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T ACCACAGAGT ACGT ACAAA T CAGAAGT TGCAC T T A TGGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAGAAGT ACCGACGT T AAGT AAGA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT A T T ACC T CA T TGT TGGTGGC T T CA T AGT C TGA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T T T T - - - - - T - - - - AA T CACAGAA T ACGT ACAAA T CAAAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAA T ACCGACA T T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTG - - - - - - - - GT ACAA T T TGT AAAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAA T T AAAACA TGT AGGA - - T - T C T A T ACCACAGAA T ACGT ACGAA T CAGAAC T T T CAC T T A T AGGA T T T T CA T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T T T TGT C T AC T A T T CCAC T CCA TGGT T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT AAGT T CAAGTGG - - GT ACCACCACAGAA T ACGT ACAAA T C - - - AGT T T CAC T T ACAGGA T T T T CC T CGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAGGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T C TGT ACGT A T T C TGTGGT AC T A T T C T T T AA TGT T TGT AGT T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T AACACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGT AAAA T T T C TGA T T T A T ACGT A T TGTGTGA T AA T ACCAGA T T T T AGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACA T - - - - - - - - - GT A T T T CCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T A T T CC T TGT CG - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGT AAAA T T T C TGA T T T A T ACGT A T T C TGTG - - - - - - - - T A T T CA TGAAAC T AA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T CC T T A T T A - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACAGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCGA T AGGT T T T AAA - - - - A T A T T ACCACAGAA T A TGT ACAAA T C TGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - AGGAAAAGGACCAACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGCACGT A T T C TGTGA T A TGA - - T T A T T T T AAAGT T A T T T ACAA T T C T AA T A - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T AGT AAA T C T CGTGT C T - GC T T T AC T A T AGAA T A TGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T T C T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T CAGTGAAA T A T C TGA T T CGT ACGT A T T C TGTGGT T T T AC T AGT T T AAGA T AACA T T T A T T T T T T - AA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGGAGGT T T AGGT - - - - GT T T AACCACAGAA T ACGT ACAAGT CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT T T AAC T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA - - - T T TGC T AC - - - - - - - - - - - CGT AAA T CAGAAGT T T T AC T - - - - - GA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - AGACAAGA T ACCGT AGT T AAGAAAGA T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T - - - GTGA T A T T T AAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAA T ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T T A T ACGT A T T C TGTG - - - - - - - - A T T T TGT T A T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCA T C T A T - CACAAACCGCAGT ACAGA T ACA T A T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGAC T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAA T T ACCGAAGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGCACAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGG - - - - - A T AC TGT T A T CAGA T A TGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CCC TGT AA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGGGC TGT T A T T CC T T T C T T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T A T T ACAAAAA T A T AA T AGA T - GT AA T AGCGCAGAA T A T A T ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGCA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT AA T ACC T T T T T T CAGAA T CGA T T CAGA - TGCA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCG - - - - GC TGCGT CGAGGAA T ACGT A T AAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A T AAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T A TGA T T TGACCGT A T T C TGTGC T TGGAG - - - TGTGGACGAA T CA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AGA T T CAGT - - - - GT ACAACCACAGAA T ACGT A T AAA T CAGAAGT C T CGC T T A T AGAA T T T T CCC T T T CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGAC T T T AAGTGA - - - - - - - - A T T TGAACGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T TGGT T T T A TGTGGGT T A T T A T AA T ACCACAGAGT ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T AA T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A T AAAAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGAA T A T CGT AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCACAAAA T ACA T ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGAA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGA TG - - - - GTGAAA T T T C TGA T TGGT ACGT A T T C TGTGAAAA T AC TGT T T TGC TGAGT A TGT T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGAAA T T CAGCCA - - - - GAA T T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CGGAAGT T T T AC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T ACCA T AGAA T A TGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T T CAAGGA T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A T T AAAAGT ACCGAGGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGT A T T T AAAC TGT T T T ACCGGA TGA T T T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T T AC T T A T AGGA TGT T CGT TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGGACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT T T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT A T CGACGT T AAGTGAAA T T T A TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGT T AC T AC T CC T T TGT CAGCACCA T TGT CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T CAGT TG - - - - AA T T T AACACAGAA T ACGT A T AAA T CAAAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAA T T ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT A T AAAAA T TGT T T ACAAGT AGT T A T CA T T T T AA T AAACC T CGA T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGAGAGA - - - - GTGCAA T T T CAGAA T ACA T ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T A TGA T T TGT ACA T A T T C TGTGGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAC T T ACCGAC T T T AAGTGAGA T T T A TGA T T TGT ACGAA T T C TGTGA T T AAAAGT T T T T T T A T AA T C T T T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAA T T T T AC T T A T AGGA T T T T CGT T T T CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT A T CGACGT T AAGTGGAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T CAGTGGT T T T ACCC T T T T ACA T ACAAAA TGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT A T CGACGT T CAGTGAAA T T T C TGA T TGGT ACGT A T T C TGT A - - - - - AC TGT T - - - - - - - ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA TGAC T TG - C T A T T - - - - AAGCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CA T T T A T AGGA T T T T CGT TGT TG - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGA T T AAAGT CA T T T A T C T A T A T T T T T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T T A T TGT A T T T ACAGAA T T T CAAA T AC - GT A T T A T CACAAAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T ACGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAA TGAAA T T T C TGA T T TGT ACA T A T T CGGTGGT A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGA TG - - - T - - - - T ACCACAGAA T A TGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T TGGA T T T T CCCGGA - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAC T T T C TGA T T T A T ACGT A T T C TGTG - - - - - - - - GT AA T ACGAAGAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AC T A T - - - - - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGGAAAA T TGT ACA - - - - GT ACGA T CACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T CAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T TGT T T T A - - - - - T - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGT ACGTGT A T T TGTGT ACGT A T T T TGTGGT AC T AGGT T T T T T T T C T A T T A T T AAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCACAGAA T ACGT ACAAA TGAGAAGT T T CAC T T A TGGGA T T T T CA T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGT T AAGT AAAA T T T C TGA T C TGT ACGT A T T C TGTGT AGAAAC T T T T C T T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGC T T AG - - - - - - - - - T T TGCCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACA T T CAGTGACA T T T C T T A T T T - T ACGT A T T C T C TGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAAAAAAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - C TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGAA T T TGCGT T A T CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGT ACCGACGC T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGCA T T CCGTGC T AA T AA T C TGCAA T T CCAC T T A T T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAGAA T T AC T AG - - - TGT T T C TGCACAGAA T AC T T ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T A T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - A TGAAAAGTGCCGACGT T AAA TGAAC T T T C TGA T T T A T ACGT A T T C TGTGGT T CC T CA - - - - - - - - - AAA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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