
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6343
CGAAA T T C T - - - - - - - - - - - - T - CAA T CGA T AGT T AAA T AC T C T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A T AACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - AC T A TGAAGA T - - A - - - - - - - - - - GAAGC T T A T ACCA T AA T - - - A
GGT C TGCAA TGCCAGACC T CA - - - - - - - - TGT T T T T T A TGC T C T A T - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAC T C T TGT T CCGA TGT T T T - TGT T T TGGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - A
GGT CAGCGGT T CGGCGGA T C - - - - - - - - - - - - TGT T TGAA T - - T T - - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - AAAACCA T AGA T T T T AA T AC T TGGC T TGCGT TGT A TGT CAGGGA T T T A
GGT CAGCGGT T CGGCGGA T C - - - - - - - - - - - - TGT T TGAA T - - T T - - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - AAAACCA T AGA T T T T AA T AC T TGGC T TGCGT TGT A TGT CAGGGA T T T A
GGGAA TGAC T ACCACA TGT T - - - AA T AAAACACA T AA T AAGA T T A T A T A - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - T - T AA T T TGT T AGAA T T T T AAA T T AAGAA T T T A
- - A T AC TGT T T CAGCGT C T T - - - - - - - - - - - - TGT T T AAA T A T T A T - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAC T T T C T T TGT CCA T A T T T - T A T TGT T T T AAAA - - - AA T AA T AAACA T T CA
A T AAA T T T T T AGAGAGAA T T - - GAAAGGGGGGT T T C T A T T T AA TGT C T A - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAAA TGAC T T T A T A T AC - - - T T A TGTGT T TGAA T T T CA TGT - - - - - - - - - A
C T T TGC T T T T A T CGT T T A T CGT AAAAGGA T T A T T C T T CGA TGC T AA - - A - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAACA T TGT T A T ACA T T T - - - T T T T A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - ACAGGGTGC TGT - GAGCGA T CA TGAC - - - - - - - - - - - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAC T T CCAC T ACCAAGC T CCACGT TGT T C T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - A
GCGA T A T A T A T T AGCGT A T T A T - AA T TGGGA T TGCGA T AA T T T T T T - - A - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A - T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAACCAAACC T AA T A T T T T T A T AC T T T AA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T AAA T A T T T C T AAA T AA T T T A - - A TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGGT T T T C TGGAAA T T C - - - - - - - - - - - - - AAAGGC T ACA T T AGGGG - - - -
A T A TGT CAC TGCGAGGCAC T - - - AAACGACAC T T T C T A T T TGGCCA - - AA TGTGACGGCA T CGT AGGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGTGTGGGTGCAGACA T T T A TGC T CGAGAAAAGT CAAGC T T T AGAA T - - - A
GGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AACA T T T T - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T - - - - - - T CAA T A TGAAGAC T T A T T T T A T A T T T AAA - - - AACA T ACA T AA T T - -
GT ACAAGA T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCC T AACA T A T T CGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAA T T AAAA T T TG - - - T T A T T T T A T AAAA T AAC T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T T C T ACA T A T TGT - TGT AGA T C T CC TGT TGT CA T T T T C T A - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACA T T A T T T T CAAGT T T C T - T TGT ACA T T AC T AA T T CAC T T T AACAC - - T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - AGA TGA TGA T C T TGACA TGC T T - ACA - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - A T A T T T TGACAC T T T T C T CAAG - - - - ACAC T AGGGGT T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T AA T T T T T AC T T TG - - - - - A - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAGACCA T CA T CAA T T T T CA T A T TGCGA T AAAA TGT CA T A T T AGAAA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGCA TGA T T CGCCA T TGC - - - - - A - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T TGGCC T CAAAGG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAAAAA T CCCGAAA T T T - - - - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAAAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AAA T AAAAAA TGA T T A TGAAA T - - T A
A T TGT CGA T AACGT CA T A T T - - - TGCA T A T AA T T T T C T AACA T T T A - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA T AACGT T T ACACAC T T - - - T AA T A T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T A T TGA T ACA T C T C T T T AAAAA - - - A
AGAAA T T AA T T CCACGC TGT - - T AAACAACC TGC T C T CAC T A T - - - - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T T CCA T CA T CAGT TG - - - TGA T T CCACAAAA TGACGAACGCAGCG - - - -
TGAAAA T C T T ACGA T A T T CA - - - T AA T AGTGA T ACC T C T ACGAA T T AAA - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T TGT T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAGAC TGC TGCAAAAA T C T A TGT CGT CGGT AAAAA T AA T A T T CGACGT C - A
A T AAA T A T T T A T AGCAAGT T A T - GA T T T A T A T T C T T T AGC T A T T T T A T - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T T AA T AA T A T CACA T A T T AAA TG - - - -
GGT A T T T C T T CAGGTGCA T CAC - AGACGGTGT CGT TGT CGTG - T T - - - A - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T T T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AC TGCGT A T AACGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGG - - - T T T AACAA T T T T T A T AGT T T T C T T T T A - - - - A T T T C - - - - - C T T A
CGGAACA T AAAAGAAGCA T AA T - T AACAACAA T ACAAGAACGGT T T AC - - TGTGACGGCA T CGT A TGCAGAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGG - - GGT T AAAAC T A T - - A - - - - - - - - - - AAAAA T T A T - - - - - - - - - - - -
ACGT AAA T AGGT AC T AA T T T - - - GA T T AA T CA TGGA T T AA T CGT T - - - GA TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T T CC T T CGAGGT - - - -
C TGGT AAGT TGCCA T C TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T - - A - TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACCA T CA T T AGAAAGCA - - - GC T T CAGGT AAAAA T ACC T C T CGAGGC - - - -
- - C T A T A T CGGCGGCA TGT T - - AAGT TGACCA T T CCAAGGAA TGT T A TGA TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAGGCAA T C TGGT A T T T - - - CAGT T T ACGTGAAGC T TGGC T T CCCGC T T - G
CAAAAA T A T AACAAAA T AGC - - A T AAA T T AAA T T T CAAAC T T T - - - - - - A TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - A T TGC T A T AGA T TG - - - - - - - - - - - - - AAA T A T A T T T T TGAGC T - - - -
CAAAAA T A T AACAAAA T AGC - - A T AAA T T AAA T T T CAAAC T T T - - - - - - A TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - A T TGC T A T AGA T TG - - - - - - - - - - - - - AAA T A T A T T T T TGAGC T - - - -
CAAAAA T A T AACAAAA T AGC - - A T AAA T T AAA T T T CAAAC T T T - - - - - - A TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - A T TGC T A T AGA T TG - - - - - - - - - - - - - AAA T A T A T T T T TGAGC T - - - -
CAAAAA T A T AACAAAA T AGC - - A T AAA T T AAA T T T CAAAC T T T - - - - - - A TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - A T TGC T A T AGA T TG - - - - - - - - - - - - - AAA T A T A T T T T TGAGC T - - - -
CAAAAA T A T AACAAAA T AGC - - A T AAA T T AAA T T T CAAAC T T T - - - - - - A TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - A T TGC T A T AGA T TG - - - - - - - - - - - - - AAA T A T A T T T T TGAGC T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T CC T T TGCAAGA T C - - - T CA T T AACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGGGACCCA T T CACA T A T T - - AAAAAAACA T T C T C TGT T CGT - - - - - GT TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAA T CAA T TGACAA T T A - - - T A T T AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAAGC T A T T AGGT A T T T - - - - - - - - - - - - - GAAGT T CAGGC T T TGAG - - - -
C TGAGAC TGT ACGA TGAGT T - - - GAAGGAC T CC T T C T T T AAGC - - - - - A - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAACGCGGTGA T T AAC T T T T - T T T T T TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G
GT TGT AC T CGGCGGC T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAGGGACAC T ACACGT CC - - - TGT T ACCGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - AAAA T T T A T A T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T C T ACCACGCGGT T AA T CAGAACAA T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA TGACAA T AGT AA - - - -
AACGGAGCC T CCAGGGT ACCAC - T AGGGT TGCCGT T AGGGT A T - - - - - - GTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAC TGT T T C T AAAAA T T C T T - - - - - - - - - - - AGACCCCGGA T TGAGT T - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CA - - GT TGT T A T T AA T T T T T A TGGTGT AGT T T AA - - - - AA T T CGAGAA T T T A
GGACAC TGT T ACAAAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - A T CAAACA T T T C - - A - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAC T ACAAAAA T T T - CCA TGT AA T T AAA - - - AA T AAC - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA T AAAA T T T T T TGT AC T T - - - - - - A TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT C - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAAGCC T AC T ACAGA TGA - - A - - - - - - - - - - GAAAGC T T T AGCAAAAC T A - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T C - - - ACCGT T AAAAA T T T T T - CA - - - - - - - - GAGTGT TGCA T T T AAAA T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAAGT TGCC T - - - - T C T T T - TGC T T T AGT T AAA T T T T - - GT T AACA T - - CA
GGT T AACCC T C TGGTGT T T T A T - AGA T AGCAA T T T A T AAA T - - T T T A T A - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAACA T CAA T CA T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - A - TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA TGACAAGGG - - - T CAA T TGGCAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AAGT T ACAACAA T A TGC T A T - CAACGA T AA T TGT C T CA T A T - - - - T - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T T T CAAAGT CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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