
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6442
- - - - - - - - - - AA T T AC T AA T A T T TGC TGT C T T T C T T T - - - - - GAA - - GGGTGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AA T T AC T AA T A T T TGC TGT C T T T C T T T - - - - - GAA - - GGGTGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - GTGGAAAA T TGGAAAAAA T C T T T C T T T T T AA TGAA - - AAC TGT T T A T T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - GTGGAAAA T TGGAAAAAA T C T T T C T T T T T AA TGAA - - AAC TGT T T A T T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGT T A T AC TGCGAAA T AGGAAAAGT TGT T T T T T A - - T CAAAAA T - - T A T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACAA - - - - - - - - - - - TGAA T AAACCC T T CAGC T - - - - - T T AAACAA T TGT CC T
C TGT T A T AC TGCGAAA T AGGAAAAGT TGT T T T T T A - - T CAAAAA T - - T A T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACAA - - - - - - - - - - - TGAA T AAACCC T T CAGC T - - - - - T T AAACAA T TGT CC T
- - - - - - - - CA TGT CA T AGT CA TGT CAAA TGT CCCC - - T T T AA T AC - - C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - - GGT C T CA T AA - - AA T AAAA T ACAAA T - - - - A T T T T CGC T CGGGAGAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - - GGT C T CA T AA - - AA T AAAA T ACAAA T - - - - A T T T T CGC T CGGGAGAGG
- - - - - - - - CACCC T AGAA T CAAA T TGAGC T T C T - - - - - - - - - - - - A T TGGT A T T TGT T AC T T AA T AGGAAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - AGTGGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - - - - - - - - - - - - T AAAA T AGA T AA T AAC - - GAA T T T T CA T A T AAAA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - - - - - - - - - - - - T AAAA T AGA T AA T AAC - - GAA T T T T CA T A T AAAA T T T T
- - - - - - - - CACCC T AGAA T CAAA T TGAGC T T C T - - - - - - - - - - - - A T TGGT A T T TGT T AC T T AA T AGGAAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - AGTGGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - A T ACCA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGAAA T TGC
T TGTGA T A T CC T CCAAAAACCGACAGT AC - GTGGC - - T TGAA - - - - - - GT TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - GAAGT AAAC - - - - ACGAAGT AGCGT T T TGAAC - - CAAA T CGACA T T T T
T TGTGA T A T CC T CCAAAAACCGACAGT AC - GTGGC - - T TGAA - - - - - - GT TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - GAAGT AAAC - - - - ACGAAGT AGCGT T T TGAAC - - CAAA T CGACA T T T T
T A - - CGCA T AAA T T AAAA T T T TGT AGTGC T A T A T C T T T TGAAAAA - - - T T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - - GGA T T C T C T - - - - AGAAAA T ACGGC T - - GA - - - - T T T TGAAGAA T T AA
T A - - CGCA T AAA T T AAAA T T T TGT AGTGC T A T A T C T T T TGAAAAA - - - T T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - - GGA T T C T C T - - - - AGAAAA T ACGGC T - - GA - - - - T T T TGAAGAA T T AA
T TGT T A T ACAAA T T AA T A T T T T A T T T T A T - A T A T A T T T T A - - - - - GCCCA TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T AGT CAAACAAAACAAGAGTGT ACC T A T AAA T CCAA TGA T AAA - - - - - - - - C T AGT T T A T AAAGA
T TGT T A T ACAAA T T AA T A T T T T A T T T T A T - A T A T A T T T T A - - - - - GCCCA TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T AGT CAAACAAAACAAGAGTGT ACC T A T AAA T CCAA TGA T AAA - - - - - - - - C T AGT T T A T AAAGA
- - GA T AAA T T A T C T AAAA T T A T A T C T AACGA T T T AA T T T A - - - - - - AGT T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGTGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - AGGT T C T T CA - - - T T T AAACA T T AAAC T - - - - - T T AAA T T TGGGTGGT
- - GA T AAA T T A T C T AAAA T T A T A T C T AACGA T T T AA T T T A - - - - - - AGT T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGTGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - AGGT T C T T CA - - - T T T AAACA T T AAAC T - - - - - T T AAA T T TGGGTGGT
- - - - - - - - - - C T CCAAAAA T AAGT AGT AGTGC T - - - - T T CGAAGAAAACC TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - A T AAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - A T ACCA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - C T CCAAAAA T AAGT AGT AGTGC T - - - - T T CGAAGAAAACC TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - A T AAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - A T ACCA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - GGA T ACAAAAAGAAA TGAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGT T AGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CA T ACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - - - - - - - - - - - - CAAA TGGAA TGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - AA TGCC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA TGAA T C T T CAA - - AAGTGGAGCA T CGA T - - - - - - - - T T AGT T C T T T AAGA
- - - - - - - - C T TGCCAAAAAAGA T T T T T T TGAGT T T - - - - - - - - - - - AGT T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - GGA T ACAAAAAGAAA TGAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGT T AGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CA T ACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - - - - - - - - - - - - CAAA TGGAA TGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - AA TGCC T
- - - - - - - - - - - A T AAAAAA T A TGT AC T A T T T T T C T T T CCACGAAA - - CAA TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - CACAAAAAA T - - - A T AAAACAA T A T AC TGAAC T CAA T A T TGAGT ACA T
- - - - - - - - - - - A T AAAAAA T A TGT AC T A T T T T T C T T T CCACGAAA - - CAA TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - CACAAAAAA T - - - A T AAAACAA T A T AC TGAAC T CAA T A T TGAGT ACA T
- - - - - - - - A T A T T CAAAAA T A T T T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAAAC - - AAAGT T T A T T - T AAGCAAA T AC T AGACC - - - T T T T AA T A T AAGT CA T T
- - - - - - - - A T A T T CAAAAA T A T T T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAAAC - - AAAGT T T A T T - T AAGCAAA T AC T AGACC - - - T T T T AA T A T AAGT CA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAGCA TGT T CCCCA T A T T AGGCA T CCCA T T AGC - - - - - - - - T CG - - - CCGT TGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAGCA TGT T CCCCA T A T T AGGCA T CCCA T T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AAACGAACAA T A T T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGT A TGAAAA T T T
- - - - - - - - - AAACGAACAA T A T T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGT A TGAAAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACAC - AAAAA T CAACAGT - CAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - A T ACCA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T TGAAA T TGC
T T T T T A T ACCGA T T AAAAAACA T T CA TGT CAGT T C - - T T AAAAAAAACGC TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CA T ACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - - GT CGCCA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA T TGT
T T T T T A T ACCGA T T AAAAAACA T T CA TGT CAGT T C - - T T AAAAAAAACGC TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CA T ACAC - AAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - - GT CGCCA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA T TGT
- - - - - - - - T T T A T TGGAA T A T AAAA T AC T T AC T T A - - - T A TGAA T AAA T T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CA T ACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - - - - - - T A T T T T ACGAAAA T T AAC T T A - - AAA TG - TGT A T AAGCC T T AC
- - - - - - - - T T T A T TGGAA T A T AAAA T AC T T AC T T A - - - T A TGAA T AAA T T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CA T ACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - - - - - - T A T T T T ACGAAAA T T AAC T T A - - AAA TG - TGT A T AAGCC T T AC
- - - - - - - - - - - AA TGAAA TGAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CACACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - GAA TGCCGT A T T ACGT AAAAGAGCACG - - GAA - - - - CCA TGA T CAC T A T
- - - - - - - - - - - AA TGAAA TGAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CACACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CA - GAA TGCCGT A T T ACGT AAAAGAGCACG - - GAA - - - - CCA TGA T CAC T A T
- - - - - - - - T AAGC TGAAAA TGA TGA TGA TGA TGT A - - C T AAAAAAAAA T A TGT T TGT T AC T T AA T AGA T AA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CACACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACAAGAA T T CAA - - T T T AAGAACGT AAAC T A - - GGA T - - - - - - - - - - T A T T T T
- - - - - - - - T AAGC TGAAAA TGA TGA TGA TGA TGT A - - C T AAAAAAAAA T A TGT T TGT T AC T T AA T AGA T AA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CACACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACAAGAA T T CAA - - T T T AAGAACGT AAAC T A - - GGA T - - - - - - - - - - T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACAAGC T A T C T A T T T T AAGT CA T A T AA T AA TGCGAGTGT T CA T AAA T CA T T T T
T T T A T A T AGAGAAAAAAAA T A T T T AAAA T T T T T AAAA T T AAAAAAAAACA TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T T T T AAA T T T T TGAA T T T AA T AGAA T C T T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T AC T T AA T AGA T AA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAA - AAAAA T CAACAGT CCA T TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - GA TGC T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T T T T AAA T T T T TGAA T T T AA T AGAA T C T T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T AC T T AA T AGA T AA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - T ACACAA - AAAAA T CAACAGT CCA T TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - GA TGC T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - A T T CACGAAAC TGA TGA TGGT CAGGT A - - - T A - - - - - - - A T C TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CACACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CAAGAGT T T CA TGT AAAACGGAGGAA TGCA - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - A T T CACGAAAC TGA TGA TGGT CAGGT A - - - T A - - - - - - - A T C TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CACACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAA T CAAGAGT T T CA TGT AAAACGGAGGAA TGCA - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - CAGT T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CACACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - CAGT T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT T TGT T AC T T AA T AGAGAA T T TGAA T T T AGCGCC T AAAGCGCGCCA T A - - - - - - - - - - CACACACAAAAAA T CAACAGT CCAC TGCACAA T CA T A T T CAAACAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
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