
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1237
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - CACA T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACCAAGT TGA T CA T A T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCA T CGT - - AGGAA T T T A T CAAC T TGGT AAA T AACGGACACCC T AAGG - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGTGTGT A T - - - - - - - - - - - A T A T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGACCA T T T C TGT CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGCGG - - - - CGTGAGAGAAA T AA T CAAC T T T A T AAA T AACAGACACCC T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C TGCA T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T T T T T TGAAGGTG - T CCA T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACAC T C T C T - - - - - - - - - - A T AGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGAACC T C T CAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T TGCA T - - - - - T A TG - CA T AC T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAA T TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T AGGGTGT CCGT - - - - - - - - AAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGT CC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAACGA T CAA T T T TGT AAA T AACGGACACCC T ACGCC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T AA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAA T A - GACAC T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T CCC T T ACGACGCCC T T T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T TGGT AAA T AACGGACACCC T AA - - - - C T ACGT ACGAC TGAAAAAAAAACGGCA T CAAA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGTGCCGGAA T TGGA T A TGAGA T T A T TGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T T T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT TGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACAGACACCC T AA TGG - - - AAGT A T T T T TGGTGT AAAAA T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGTG - AACGA T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T T T CACGA TGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCGACAGTGCAAGAC T T ACGCAAGA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T T T T T CAGT T C T T A T T A T A T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T T ACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - - - AAA T A T AGAAGCA T AAAAAA TGC T AC T T AGT A T A T AA T T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGACCAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AAGC - T T AACA T A T CCAAAAAA TGGA T A T AAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - GT C T T T T A TGT CCA TG - CA T A T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGT CC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGACCAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T AAAA TGT T T T CA T C T - - - CA TG - T CCAGT AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACACCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACC T T AA TGT - - - A T T T AA T T C TGAACCAGT A T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGA TG - T AGA T T AGGA TGT CCGT T A T T T ACCAAGT TGA T CA T T T C T C T CACAACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T TGGT AAA T AACGGACAC T C T AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T A TGTGT A T A - T T AAGT AGGGTGT C TGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T A - CAGA T T AGGGTGT ACGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T CC T C T CACGACGC T T T C T - - - - - - - - - - AAAGGACGT CGTGAGAGGAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA T AC - - - - AAAA T T AA T AGT T A T CAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGGTG - T CCA T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCGCGAC - - - - - - - - - - AGAGGGC T T CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AG - - - - T A - - - - ACGCC T AAA T CGAAAA T AAAAACAAAAGT A T T T C T T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T AAAA TGT T T T CA T C T - - - CA TG - T CCAGT AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACACCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA TGT - - - A T T T AA T T C TGAAC T AGT A T T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGGGTG - T CCA T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T AA T T T C T C T CACGACGCACGAC - - - - - - - - - - AGAGGGC T T CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AG - - - - T A - - - - ACGCC T AAA T CGAAAA T AAAAACAAAAGT A T T T C T T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGGA TGT CAGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACAACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGC T T TGTGAGAGT AA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACA T A TGT A T T AA T - - - T - A T AGA T T AC TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGGA TGT CAGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACAACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGC T T TGTGAGAGT AA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACA T A TGT A T T AA T - - - T - A T AGA T T AC TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T T CAA - T AA T A T T TGTG - - - - - T A - AACA T T AGGGTGT CCGT T A T A T ACAAAGT TGA T AA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A - - T - - T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - ACGT T T T T T T T C T TGT A TGT T A T A T T AGAGT A T T CGT T A T T T ACAAAGT TGAACA T T T C T C T CACGACACCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AAA - AA - - T AA T - T A T T T T CGT T C T TGC T T A T T ACAGT AGAGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T TGC T C T CA TGACGCC T T C T - - - - - - - - - - AGGGGGCGT CGTGAGAGAAA T T A T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA T A T T - - ACGA T T T CA T T CA T AAA T A - T CCAGGGGCGTGCA T A TGAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T T T T AC - - - - - - - T CA T A T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACCAAA T TGA T T A T T T C T C T CGCGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T CCGGTGA TGGA TG - T AGA T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGC TGA T CC T T T C T C T CACGA TGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGACGT CGTGAGAAAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T TGCAAGCACGCC - AGCGGT AGGGTGT CC T T T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAGC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AG - - - - T AAGACGC T CGCGAC T AA T AA T CAAAACC T AAAACC T AGAGGGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - TGT A T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T T A T AAA T AACGGACACCC T AA TG - T - - AA T AAC T T ACAA T T TGAAAAC T T CACAAAA T AC TGT AAGT A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - ACGT T T T T T T T C T TGT A TGT T A T A T T AGGGT A T CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - GCAC T T T T T T T TGC T T A T A T A T T AGT AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGAGCGT CGTGAGAGAAA TGGACACCC T AGT AA T T AG - - - - - - - - - - - ACGGC - - - AGAA T CA T CGA T T T C T AA T T AGGAGGAA T CA T T CGAAGGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGTGGACAA T AGAAG - T ACA T T AGGGT A T CCGT T A T T T CCAAAGT TGGT CA T T T C T C T CAA T ACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAACGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AAGT A T T A T T T CGCCAC T AGAAAAAA T C T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T T CA T T CC T C T A T A - TGT A T T AGAGTGT CCGT T A T T TGT T AAGT TGA T AA T A T C T C T CACAGCGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGT A - AA T A T T AGGGT A T CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAAGAA T AAAA TGG - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T TG - AAGA T T AGGT TGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGTGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACGCCC T AA T A - G - - - T T T T T T T T T A T AAAA T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - CCAA T T A T T C T AGGAAA T A - CA T A T T AGGGTGT - CGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGCACACCC T AC TG - T - - - - GT A T AAA TGAAGA T CGAA T A T TGAAAAA - - - T C TGC T AAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CCACCAAGCA T A - GT T AA T AGAA TGCACGT CAA T T ACAAAGT TGA T CGT T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT - - GCA TGT T T T CGT A T CAGAC T T AAAAAA T AGTGGAAAAA T CA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T TGGGT C T CC T A TGT AAA T T - - - - T TGT C T T T T A T T T A T AA TGC T AA T T A T T TGT C T CGCGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAAGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA T CC - - - ACA T A T T CAAA TGT T T T A T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - GT A T T T CACCAGT T ACGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA - TGC T T CAC T T C T CA T A T A - AGT AA T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCA T CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T TGGT AAA T AACGGACACCC T AA T CC - - - - - GT A T CA T CAAAAGAAAAA T AAAAGAA T AAA T - - - - AA T ACA
A T A T T T T AC T ACA T A T - - - - - - - - - - AA T T T T T AA T AAA T T T T A T CACAGT AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGC T C T T T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGTGAA T AACGGACACCC T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT CA T AAAA T AGAAACAGTGCAACGGA
GAAC T T CA T C TGT CA T - - - - - - A T A - CGT C T T TGT T CA T TGA TGT T A T A T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - T A TGT T T C T A T A T AAAA T A T AAAAGACAACCC - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAA - CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA - - - - T A - CA T A T T CAAGAGT CAGAAGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAA - CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA - - - - T A - CA T A T T CAAGAGT CAGAAGT AGACA T TG - - - - C TGGA T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - AGGT T CCAACCGC T T A T A - C T T A T T AGGGTGT T CGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT AGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AC T ACC - - - CAGA T AGT CGCAAAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T AGC - - - - - T CACACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACAGCC T AA T AC - - - ACA TGT AC T TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAA T TGGTGT A TGT A - AA T T T AA - T AGT A T T AACCAGT A T C T A - T AGA T T AGGGTGT CCGT T AGT T AGAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T A T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACCGACACCC T AA TG - T T AA TGT A T T T C T T T AAAACAAGT AAAGAAA T A TGGA T AAAAACA T
TGAA T TGGTGT A TGT A - AA T T T AA - T AGT A T T AACCAGT A T C T A - T AGA T T AGGGTGT CCGT T AGT T AGAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T A T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACCGACACCC T AA TG - T T AA TGT A T T T C T T T AAAACAAGT AAAGAAA T A TGGA T AAAAACA T
- - - - - - - - - - - - - AAA TGA T T T - - - A T AC T T C T T T TGGT C T A T T T T T T AGT AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AAC TGACACCC T A T TGT - T AA T C TGT T T CCGT C TGAA T T T CGCAAAAGAGCGGC TGGGT T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - T AGAACGT T T T T A T - - - - - T A T A - T ACAGT AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAC T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CA T TGT CAGTGAA TG - AGCAGT AGAGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T CCAACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAA T TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA TGA - - - A T ACAC T C T TGCCAACAACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CA T TGT CAGTGAA TG - AGCAGT AGAGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T CCAACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAA T TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA TGA - - - A T ACAC T C T TGCCAACAACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T T T C T TGCA T T AA - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT CAGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - ACAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T T AAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA T C - T T CA T T TGT TGGAGAAA T T CAAC TGGACCAGAACCGGTGGACCAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T AA T - AAC T T T T AGGAGGGT A TG - ACCAC T AGGGTGT CAGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T A T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - GGA T C T T CAAA - - - - - T A - GGT A T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGCAA T CA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T A T T AG - - - T CCCA TGT CCAA T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCC T T T C T AAGGCGA T ACA T TGA - A T A T T C T CACCAA T A T A TG - CACA T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACCAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAA T T T TGT AAA T AA TGGACACCC T AA TGA T - - AAAA T T T C T TGGGAACCAAA T T CGCAGT TGT AGGT AAAA T T T C
CAAC T CGT T TGT AAAA - - - - - - - - - - AA T T T T TGGCA - - - T A T A - AA T A T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGT CC T C T - - - - - - - - - - AGGGGGCGT CC TGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGGCACCCCA TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAC T AG - - - - - T A T A - GT AGC T AGGGTGT CCGT CA T T CACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGCCC TGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA T AG - - - A T T T AGT T ACAGGT CAGGGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T T T T CGAA - - - - - - - T T T T A T T AGGGT A T CCGT T A T T T ACCAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGA - - - AAA T A T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGGCGT AGT C T T C T - - - - - - - - - - AGAGTGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AC TGT T - - GAGT AGT AGT A TGCAGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - GA T T T - - - - CGT AGGA T A T CAG - - T AGGGTGT CC T T T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - ACGA T AAGT T AAA - T A T T T T T T A T A T AGAA T A - T A T A T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T T T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGC - T T A T AAA T T - - - - - - - AAAGGT T AGAA TGA T A T AA T AGAACC TGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - A T AC T T T T T A T T - - T T A TG - GACA T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCGC T C T - - - - - - - - - - AAAGGGAGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACAGACACCC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - TGT T C T CGT T AA T ACA T A - T AAAC T AAGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - GGGG - - - - T CGT CAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AAA T A - - - TGGAA T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - A T AC T T T T T A T T - - T T A TG - GACA T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCGC T C T - - - - - - - - - - AAAGGGAGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACAGACACCC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG
T CC T C T T ACAGT A T AA - - - - - - - - - - T AC T A T C TGC TGT ACA T A - GT CAGT AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T T T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGAACACCC T AA T ACC T T AGA T A T T T T T C T CCGT AAAA TGT AGT AA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - AA T TGCCC T CA - - - AAA T A T A - T AAAA T TGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T CCC T CACGGCGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA T AC T T T T CAGA T T CAA T A - T ACAGT AGGA TGT T CGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGC - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T A TG - T AGA T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGAACA T T T C T T T CACGACA T CC T C T - - - - - - - - - - AGAAGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T T T T AAA T AACGGACACCC T AA - - - - T - - - - - - - - - - - - - GT AACAAGT ACAAGGCA - - - - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCC T T T AGA TGC T CA T A T TGAGC TGGGGTGT CCGT T A T T T CCAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCAC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T CAGT AA T AAA T A - AAA T T T A T A T T A T ACGT T A T T TGCCAAGT TGA T AA T T T C T C T CACGACGCCC T CC - - - - - - - - - - AAAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T TGGT AAA T AACGGA T A T CA T A T TGA - - - GA T T A T T T T T T TGAGAAAAACACAGT AGAA - - - C T ACAAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - TGT T A T T T CCCGT CA T TG - T AGAGT AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGC T C T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T A T - - - - T T - GA T ACCCGGGGGTGA T AA T T AC T CGAAAA T CCGT CGACAACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CAA T A - - - - - - - - - - - GT T AGGGTGT CCA T T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T ACC T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGT AAGAGAAA TGA T CAAC T TGGT AAA T AACGGACACCC T A - - - - - - - - CGGGTGTGCA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T T T T T A T CA T CCA T A - AC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T AA TGACGACAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T CAACC - - - - - - - T T ACA T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCCAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC - - - ACA T A T T A T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AC T AGGGTGT CCGT T A T T T ACCAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T TGGT AAA T AACGGACACCC T AA T A - T T A - GTGA T T T T AGGACCAAA T C TGCAA T T T T A T T T A T AGAGCGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT TGT TGT T ACAGCA TG - AA T AA T AGGGTGT CCGT T AA T T ACAAAGT TGA T CAC T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T C T T T AAGGAA - - - - - - T - - GTGT T T T ACAG - - - T T A T A - AC T A T T AGGGTGT A TGT T A T T T A T AGAGT TGA T CA T T T C T C T CAGGACGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC - - - A T TGACACGCA T CAAGA TGGT T ACGCAAGGCGT - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T CC T T T A - - - - - - - T T T T A T T AAGC TGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T A T C T CACGACACCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGACCAA T CA T CAA T T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA TGT T T A T AA T A T T A T CA T A T C T AAAGCAAAAGAAAAAA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC T A T T - T T CA T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACCAAGT TGA T C T T T T C T C T CACGACGCCCCC T - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T T T AAAAAA T A T A T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AG - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - GT T T AGGGT T AAGT - AG - A T A T CCCC T T T T CC T CA T A - T ACAGT AGGGTGT CCGT CA T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGA TG - T A - - - - AGGGTGT CCGTGA T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACACC TGTGGGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T T A T T T C T C T T ACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - T AACAAGT TGA T A T AAC T TGAACGT AGT A T A T C T - A T C T A T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T A - - - - - T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CAGGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGT CGT CGTGAAAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAACAAC T AACACCC T A T T C T T - - A T T TGT T T A T CCA T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T T C T C T - - - - - - - - GT CA T T AGGGTGT CCGT T A T T T CCAAAGT TGA T CA T T T C T C T T ACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CGAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGACGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA T A T - - - AA T T A T T T T CGCGCAAC T A T CAGGA T CCGACCCC T TGACC T C T
AGAGT CGA T A T AGACA T AAGCCAAGA T AC T T T AC T T CGACGGTG - TGAAA T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAA T T TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACA - CAC T A T AGGGTGT CGGT T A T T T ACAAAGT TGA T C T T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCC T T T T T T T A T T CA T A - CC T A T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGACCAAC T T TGT AAA T AACGGA T ACCC T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGAAA T AAGAC T TGA T A T T T A T C T AAGC
- - - - - - - - - - CAA T AA T AA T T CAAAAAAC T T T T TGCGT C T T A T AAAA T A T T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T AA T T T C T C T CACGT CGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAAGGCGT TGTGAGAGAAA TGA T CA - C T T CGT AAA T AACGGACACCC T AC T A T - - - - AGACCCAGT A TGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T CCC T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT T T - - - GGT T TGGT CA T T T T T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGAAAA TGAC T T AAGT CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T - A - - - TGT A T T T CA TGT T C T A TG - ACCA T T AGGGTGT CCGT T A T T T AC T AAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACACCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T A T A - ACCAC T AGGGTGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGA TGCCC T C T - - - - - - - - - - AAAGGGCGT CGTGAAAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T AA T AA - T AA T A TGCCC T TGCAGGTGGT C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAC T AAGAGC T ACA TGA T T - A - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - C T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CAAC T T TGT AAA T AACGGACACCC T A - - - - - - - - T AAACC T A T AACGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T T T T - - - - - - T TGT A - - - - - - T AGGA TGT CCGT T A T T T ACAAAGT TGA T CA T T T C T C T CACGACGCCC T C T - - - - - - - - - - AGA TGGCGT CGTGAGAGAAA TGA T CA - C T T T T T AAA T AA TGGACAACC T AA TGT - - - - TGT AC T AGCGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGCGAC T
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