
Start crop Point End crop Point

MSA length = 480
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGT CAC T AAACA T CA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT CGT T T AAAAA TGTGT CAGT - - - - - - - - - - CC T AC T AGC T TGA T T TGCCCCAC T T TGGT CAA T TGACGGGC T T CCAGT T T A T AA T A T AGAGT T CAGTG - - - - - - - - - - AGA T ACCGCAAAGAAAAGAAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAA TGAAC T T CC T A T A - - - - - AC TGGAA TGGCACCGACCGT T A T AAAGA T C T TGT AAAAA TGTGT CAGG - - - - - - - - - - CC T AC T AGCA TGAC T TGCC T T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAAAA TGT A T CAGG - - - - - - - - - - AC T AC T AGC T TGA T T T ACC T CAC T T TGGT T AA T TGAGGTGC T T CCAGT A T T CAA T A T ACAGT T CA T TGC TGCGT T T T A T AC T T T TGACC TGC T T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACGCCAA TGAAC T CCA T ACA - - - - CAC TGCAA TGGACCCAA T CGC TGT AAAGA T C T T A T AAAAGCGT A T CAGA - - - - - - - - - - CC T AC T AGC T TGA T T TGCC T CAC T T AGGT T AA T TGACAAGC T T CCAGT A T A T A - - - A TGAGT T CA T TGCGT ACGCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA TGAC TGT ACGT - A T T A T AC TGGT A T TGCCCCGACCGT TGT AAAGA T C T TG - AAAAGTGTGT T AGG - - - - - - - - - - CC T AA T ACC T T AA T T TGCC T CAC T T TGC T CAGT TGACCA - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A - - - - - T T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AC T AA T T AAAC T A T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AC T AAC T TGA TGT C T T T CA T T T TGGT CAAC TGACGG - - - - - - - - - - - ACCA T AAACAAA T T T AGA T T T AAAA TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T A T TGAA T A T T TGT C T CAA - T AACAAAACCAA TGAAC TGT A T T AC - - - - - - - - - - AC TGGT T CCGACCGT TGT AAAGA T C T TGT AAAA T TGTGT CAA T - - - - - - - - - - CC T AC T AAC T TGA T T TGCC T CAC T T TGGT CAGT T AACAGT A T T ACA - - - - CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - TGAA T A T ACA T T T T AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA TGT AA T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T C T AAAAGTGTGT CAGT - - - - - - - - - - T C T AC T AAC T T AA T T TGCC T CAC T T TGGACAA T TGAAGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T - - - - - AAAA T CAA TGAA T TGT A TGT A T T T A T AA TGAAA T AACCCCGACCGC TGT AAAGA T C T T T T AAAAGTGTGT CAGG - - - - - - - - - - CC T AACAGC T T AA T T TGT CC T AC T T TGGT CAA T TGACGAGC T T T CAGT A T A T AA T A T ACAGT T CA T - - - T TGT T ACAAAAA - T T AGA T - T T AC T AA T AC T
A T T T A T T AGGAAAAAGTGACGT T AA T T T T A T CAA TGAAC T CCA T A T A - - - - T AC T T T AA TGACCCCAGCCGT TGT AAAGAGC T TGT AAAAGTGT A T CAAG - - - - - - - - - - CC T AC T AGC T CGA T T TGCC T CACC T TGGT CAA T TGTGGGGC T T CCAGT A T AAA - - - T TGAGT T CA T TGAGT T AGA - - - AA - - C TGCA TGA T ACAA T A TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T - - - AA T C T T T T AAAAA TGTGT CAGG - - - - - - - - - - CGT ACAAGT CGGA T T TGC T CCAC T T TGGT CAA T T AACGGT C T T CCAGT A T A T - A T A T ACAGT T CA T TGT T T AA T A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A - - - - T A T AAC T AA TGAAC TGT A T CCA - - - A T AC TGGAA TGGCCGCGAAGGT TGT AAAGA T C T T A TGAA TGTGTGT CAGG - - - - - - - - - - CA T ACAAGT T TGA T T TGT C T CA T T T T AGT CAA T TGACGGGC T T T CAGT A T A T A T T A TGCAGT T CA T TGA T A T AA T A T ACAA T T T T T T A T T AGT T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T A T TGT AGAGA T C T T AAAAAAGTGT A T CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T TGGAACAGT T A T T T AGGT T AA T T AAA T AA T T AGAC T A T A T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGACCGT TGT AAAGA T C T TGTGA T AA T T TGT T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A T AGAGGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T A TGA T A T CC T ACAAA T T - A T AC TGGAA TGGT ACCGACCGT TGT AAAAGT C T TGT AAA TGTGTGT CAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AC T T AACAC T T AA T T TGA - - - - - - - AACCAA TGAAC TGT A T A T T - - - A T AC TGGAA T - GCCC TGACCA T T A T AAAGA T C T TGT AAAAGTGTGT T AAG - - - - - - - - - - CC T A T T AGC T TGA T T T CGC T CA T T T TGGT C T A T TGACGGGT T T CCA - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGAAC TGAA T A T A - - - - - - C TGGAA TGGCCCCGACCGT TGT AAAGA T C T TGT AAAAGTGT C T CAGG - - - - - - - - - - CC T ACAAGT T TGA T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T ACAGT T T T T AA T - T TGTGTGT AAA - - - - - - - - - - - - AA T AAACC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGAAC TGAA T A T A - - - - - - C TGGAA TGGCCCCGACCGT TGT AAAGA T C T TGT AAAAGTGT C T CAGG - - - - - - - - - - CC T ACAAGT T TGA T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T ACAGT T T T T AA T - T TGTGTGT AAA - - - - - - - - - - - - AA T AAACC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC T T A T A T AACCGCA T A T A - - - - T AC TGGAA TGGT C T CACCCA T TGT AAAGAGC T TGT AAAAA T A TGT TGGG - - - - - - - - - - T C T AC T AGC T TGA T T TGGT CAGC T T CAGT CAA T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T TGAA T T AA T TGT AAGAA T AAAAAC TGGAAGGGCCCGGACCGT TGT ACAGA T C T TGT AAAAGT C T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACAA TGAAC T T CA T A T A - - - - T T C TGGAA TGGT CCCGACCGT T T T AAAGA T C T T ACAGT AGTGTGT CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CCAA TGAAC T T CA T A T A - - - - T AC TGGAA TGGT CCCAA T TGT TGT AAGGA T C T TGT AAAAGTGTGGCAAG - - - - - - - - - - AA T AC T AGC T TGA T T TGCA T T AC T C TGGT TGA T TGACAGGT T T CCAGT A T A T AA T A T ACAGT T CA T T AGT T TGT CAGAGAA T T CCAGT T AAAA T C - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - CGC T T A TGT AAAAGTGT A T CAGG - - - - - - - - - - CC T AGT ACC T TGA T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - T TGAGC T CA T TGT CCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGAAAC T AAGC T CAGC T T A T T - A TGC TGGAA T AGT CCCGACCGT TGT AAAGA T C T T T T AAAAA TGT A T CAGT - - - - - - - - - - CC T AC T AGC T TGA T T T ACC T CAC T T CGGT CAA T TGACGGGGT T CC - - - - - A T AA T A T ACAGT T CA T T T C T T AAA T C T AA - A T CACGA T A T AACGT CAA T T
- T T AA T AAA T A T T CA T T T CCA T T A T T C T AGT CAAA T AACAA T A T AAA T A T A T AC TGAAA TGGGCCCAACCGT TGT AAAGA T CC TGT AAAAC TGT C T CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - AAA T T ACAA TGAAC T T CA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGTGT A T CAGC - - - - - - - - - - CC T AC T AGC T T T A T T TGT C T CAC T T T TGT CAGT TGT CGGAC - - - - - - - - - - - - A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AGCA T T CA TGGGAGT AGAC T AGAACAA TGAAC T A T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T TGT AAAAGT T TGT CAGA - - - - - - - - - - C T T AC T AGC T TGA T T TGCC T CAC T T TGGT CAA T TGAGGAGC T T CCAA T A T T AGA T TGAAAA T T T T T CA T CACAGGCAAAA T C TGT T T T CAAA TGA T CAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA TGT T T A T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AC T AGC T TGA T T TGCC T CAC T T TGGT C T A T T CACGGGC T T CAAGT A T A T AA T A T A T AGT T AAC TGCGT CAACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT T CAA TGAAC T CCA T A T CC T T A T AC TGGAA T AGCCCCAAC TGT TGT AAAGA T C TGGT AAAAGT A T A T T AGG - - - - - - - - - - CC T ACCAGC T TGA T T TGCC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - T TGAGT T CA T TGT T C T AAGCAAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAGA T C T TGT AAAAGTGT AGCAGG - - - - - - - - - - CC T AC T AGC T TGA T T TGCC T CAC T T T AGT CAA T T AACGGGC T T CCA T T A TGT AA T A T AGAGT T CA T - - - TGGT T ACAGG - - - TGAGA T - - - AC TGGGT A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - AA T AACCAA TGAAC T TGA T A T A - - CACAC TGAAACGGCCCGGACCGT TGT AAAGA T C T TGT AAAAGTGTGT CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - - - T T T AAACAAGGAAC T T T A T A T A - - - - T AC TGGAA TGGCCCCAACCGT TGT AAAGA T C T TGT AA T AGTGCA T CAGG - - - - - - - - - - C T T AC T AGC T TGA T T TGCC T CAC T T T T T T AAA T CGACCC - - - - - - - - - - - AAAAGACAGAGT T CCGTG - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAGCC T T T T AA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T ACCAGT T AAGTGT A T A T A T T TGT AC TGGAA TGGCCC TGACCGT TGT AAAGA T C T TGT AAGAC TGTGT CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGTGAAC TGT A - - - - - - - A T AC TGGAA TGGT CCCAAA TGT TGT CAAGA T A T TGT AAA T A T A TGT CAGG - - - - - - - - - - CC T AC T AGT T TGA T T T ACCACAC T T TGA T CAA T TGACGGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA - - - - T AAAGT CAA TGAAC T CCA T A T A - - - - T AC TGGAA TGGCCCCAACCGT TGT AAAGA T C T TGT AGAAAA T T A T CA - G - - - - - - - - - - T C T AC T AGT T T AA T T TGCC T CAC T T TGGT CAA T TGAGAGGC T T CCAGT A T A T A - - - T TGAA T T CAA TGT T AAAGC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - ACCAAAGA T T T T T T AAA T TGAGT CAAGCAA T AAAC T CCA T A T A - - - - T A T TGGAA TGGCCCCAACCGT TGT ACA T T T C T TGT AAAAGT A T C T CA - - - - - - - - - - - - CGT AC TGGT A TGA T T TGCC T CACA T TGGT C T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - GCAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T T CAA TGAAC T CCAAA T A - - - GC T C TGGAA TGGCAC TGACCGT TGT AAAGA T C T TGT AAAAA TGT A T CAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA T AGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T T C T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T TGA T T TGCC T CAC T T T AGCCGA T TGACGGAC T T CCA - - - - A T AA T A T ACAGCA T A TGA - - - - - - - - - - - - - - T A T C TGT CAC T T A T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC TGT A T A T A - - - A T AC TGGAA T AGACCCGACCA T TGT AAAGA T C T TGT AAAAGTGCGT CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - AA T A T CCA T TGAA T TGT A T A T T - - T ACAC TGGGACGGCCCCGACCGT TGT AAA T A T T T TGAAAACGTGTGT AAGG - - - - - - - - - - CC T AC T AGC T TGA T T TGT C T CAC T T TGGT CACCAAACGGGC T T CCA - - - - - - - A T AAACAGT T CA T TG - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGT T T AA T A T CAAA T T TGA T T AA T AA T T CCA T TGAAC T A T A T C T A - - - - - - - - - GAACGGCACCGACCAC T C T AAAGA T C T TGAAGAAA TGTGT CAGA - - - - - - - - - - CC T AC T AGC - - - - T T TGCC T CA T T T TGGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T T T T ACA - TGT A T A TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACCA T TGT AAAAGTGTGT CAGG - - - - - - - - - - CA T AC T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACAGT T CACGGCAGT T T T A T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T A T C T TGT AAGTG - - T C T CAGT - - - - - - - - - - C T T A T T AGC T TGA T T TGCC T T AC T T T AGT CAA T TGACGGGT T T CCAGT A T A T AA T A T AGAGT T T A T TGAAA T A T C T T T AAA TGT T CAGCAAGG - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGT T AAA TGT A T ACA - - - - - T C TGGAACGGT CC TGAC TGC TGT AAAGA T C T TGT AAAAA TGTGT CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - CAA TGAAC T C T ACA T A T T T A T AC TGGAA TGGC T ACGA T AGC TGT AAAAA T C T TGT AAAAGT A TG - - AGA - - - - - - - - - - C T T AC T AGC T TGA T T TGAC T T AC T T TGGTGAAC TGACAAGC T T - - - - - - - A T AA T A T T CAGT T CA T TGGT T TGGAAAACAA - T AAGA TGC T A - - - - - - - -
- - T T T C T A T T A T T T T ACC - - - - - - - - - - - - - CAA TGAAC TGT A TGT A - - - - - - - TGGAA TGGT CCCGAC TGT TGT - - TGA T T T TGT AAAAGTGTGT CAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGAAC TGT A TGT A - - - - - - - TGGAA TGGT CCCGAC TGT TGT - - TGA T T T TGT AAAAGTGTGT CAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A - - - - - - - T A T - - - T T T A T A T T AA - A - - - - - - - - - - A T TGAAGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AC T AGC T TGA T T T T CC T T AC T T TGGT CAA T TGACGGGGT ACCAA T - - A T TGT A T AAAA TGTGT T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T T T CAGAGTGGA T T CAGA T T AA T C T A T T CAA TGAAC T CCA T A T A - - - - T AC TGGAA TGGC T CCAACCGT TGT AAAGA T C T TGT AAAAGT A T A T T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - CCA T A TGAA T C T AGGAAC T AAGC T CAACC TGT T - A T AC TGGCA TGAC T CAGACCGT TGT AAAGA T C T TGGAAAAGTGTGT CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GC T T A T AAAAA T AAC T T AGA T T AGT AAAACCAA TGAAC T A T A T AC T - - - A TGC TGGAA TGGCC T CGACCGT TGCAAAGA T C T TGT AA - AA TGTGT CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T AA T T A T CA T T T AAGT - - - T T AAC T A T T T CAA TGAAC T A T A T C T A - - - - - AC TGGAACGT CCACGACCA T TGT AAAGACC T TGAAAAAGTGTGT CAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGG - - - - - - - - - - CC T AC T AGC T TGA T T T ACC T CAA T T TGGT CAA TGGACGGAC T T CCAGT A T A - - A T A T AAAGT T CGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - CCA T A TGAA T C T AGGAAC T AAGC T CAACC TGT T - A T AC TGGCA TGAC T CAGACCGT TGT AAAGA T C T TGGAAAAGTGTGT CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - CA T CAGCAA TGAAC TGCA T A T A T T - - - - C TGAAA TGGC T CCAACCGT TGT AAAAA T C T T T T AAAAGTGTGT CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T - - T CGT A T T AA TGAAC TGT A TGT A - - - - - AC TGGAACGACACCGACCGT TGT AAAGA T C T TGT A T AAGTGTGT TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AGC T AGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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