
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4329
A T A T T AAA T CAC TGC T - - - - - - - C T T T AAAAA T AAAGAAGAGCA - - - - - - - - - - - - - - AAGAC T C TGTGGCGGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - - - - - - - CC T AAC T AAA T C T CGT CGT CCCA T T T CGACAAC - - - - -
A T A T T AAA T CAC TGC T - - - - - - - C T T T AAAAA T AAAGAAGAGCA - - - - - - - - - - - - - - AAGAC T C TGTGGCGGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - - - - - - - CC T AAC T AAA T C T CGT CGT CCCA T T T CGACAAC - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - AGT T TGT T AGT T T T T T C T T C T T T T T T C T T T AAAC TGGAACAA - - CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT C T AA T A T T AAGGGGAAGT - - A T AA - - A - - - - - AGGAACGTGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAAGTGT A T TGA T AAA T T T T T A T CAAAAA T A T CACA T AA T AA T A TGAACAA - - - T T CAC TGT TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGGGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T A T T T - - - A T T AGT T ACA T AAAC
A T AAAAGTGT A T TGA T AAA T T T T T A T CAAAAA T A T CACA T AA T AA T A TGAACAA - - - T T CAC TGT TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGGGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T A T T T - - - A T T AGT T ACA T AAAC
AAA T AAA T T A T AAAAC - - - - - - - A T T T TGGA T C T A T AAA T T ACA - - A T A - - - - - - - - CA TGAGT C TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA TGT CAAA T AA T T T CGT AC T A T AACCACGAAAAAA T ACC
AAAAA TGT T AACAAA T TGGGT T T C T T CAAA T T T CGGA TGT CGT AA T A T A T AAAAACA T A T AGT A T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T A - - - - - - TGGTGGGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - A T AAGAAA T AAGGAA T T C T T A T T TGT - T AAAA T AAAA T AAGAAA
GCGCCAA T T T - - CAA T - - A T T T T TGT CAAAA TGTGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - CACAAAACA T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - GGT T A TGT CC T AA T T C T T CCC T A T T T T AAAGGAAGGAG - - - - - -
GCGCCAA T T T - - CAA T - - A T T T T TGT CAAAA TGTGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - CACAAAACA T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - GGT T A TGT CC T AA T T C T T CCC T A T T T T AAAGGAAGGAG - - - - - -
AAACCAGT TGAA T A T T - - GC T C T T A T TGAAA T CAAAA T CAAA T T - - A - - - - - - - - - - T AGACACC TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - ACAAA T A T TGACA T T AC T T CAGA T T T T AAAA T AAGAA TGAAC T C
AAACCAGT TGAA T A T T - - GC T C T T A T TGAAA T CAAAA T CAAA T T - - A - - - - - - - - - - T AGACACC TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - ACAAA T A T TGACA T T AC T T CAGA T T T T AAAA T AAGAA TGAAC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAGA T T T T C TGACAACAC TGGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGGT TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAACGAA 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 A T T T A T ACA T A T AGGGTGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGGT TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAACGAA 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 A T T T A T ACA T A T AGGGTGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T CAAAA - - - - - - - - - - - - - ACA T A - - - - - - - - - A T T AA T T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA T T TGGT AGT T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGGA T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGGGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGT T AGT T A T T - - GCC T A T AAAAGA T CAG
AGA T T TGGT AGT T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGGA T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGGGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGT T AGT T A T T - - GCC T A T AAAAGA T CAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T CAAAA - - - - - - - - - - - - - ACA T A - - - - - - - - - A T T AA T T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - AGT T TGT T AGT T T T T C T T C T T T T T T C T T T T AAAC T TGAACAAACAC T
AGCC T CGACC T T T AA T - - T T T A - T T T T AGGCA T AA T AAAAAA T T A T - - - - - - - - - - - T A TGA TGT TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACACG - - - - A TGCAAC T T AA TGGGT TGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCC T CGACC T T T AA T - - T T T A - T T T T AGGCA T AA T AAAAAA T T A T - - - - - - - - - - - T A TGA TGT TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACACG - - - - A TGCAAC T T AA TGGGT TGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAAGT AA T A T A T A T T T T T A T T AACGT T AAC T A T T - AAC T T T AA T AAA T TGA T
CCGT T AA T T C T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAAGT AA T A T A T A T T T T T A T T AACGT T AAC T A T T - AAC T T T AA T AAA T TGA T
CCGT T AA T T C T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAAGT AA T A T A T A T T T T T A T T AACGT T AAC T A T T - AAC T T T AA T AAA T TGA T
GCAC T TGC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - T A T A T A T C TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - T A T CAA T T TGCA T AGCC T AAC T T T T - - - T A T CAA T T T AC T T TG
GCAC T TGC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - T A T A T A T C TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - T A T CAA T T TGCA T AGCC T AAC T T T T - - - T A T CAA T T T AC T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA T - - AA T A T C T CC TGT CAAC T T T C T T T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGACAGGC T T T - - - - - AAA T T T C T T T T A T ACA TGT AACGAGGC T A T A T AA - - - - ACA T TGA TGC T TGTGGCGGAC T T T AAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGACAGGC T T T - - - - - AAA T T T C T T T T A T ACA TGT AACGAGGC T A T A T AA - - - - ACA T TGA TGC T TGTGGCGGAC T T T AAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACC T A T T T T T AA T T - - A T - - T TGC TGT TGT C T T TGT C T AA T A - - - - - - - - - - ACA T - - - - - - C TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - AGAGCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGAA T A - - - - -
AAACC T A T T T T T AA T T - - A T - - T TGC TGT TGT C T T TGT C T AA T A - - - - - - - - - - ACA T - - - - - - C TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - AGAGCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGAA T A - - - - -
GT ACAAA T T T AGTGA T AAGT T T A TGCCAC T C T C T T T T T A T T T T C - - ACA - - - - - ACA T AACACCC TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - A T C T A TGC TGT A T A T T A T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT ACAAA T T T AGTGA T AAGT T T A TGCCAC T C T C T T T T T A T T T T C - - ACA - - - - - ACA T AACACCC TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - A T C T A TGC TGT A T A T T A T T CAC - - - - - AAAGAGAGGGGAGGCGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAAGT AA T A T A T A T T T T T A T T AACGT T AAC T A T T - AAC T T T AA T AAA T TGA T
A T AGCGGC T CC T T T A T - - - T T T - CGT CA T ACGCCA T ACAGAAAAA T AAAAAAAAAAA T AAA T T A T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - T T A T CGAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T A TGA T A T CCA T T AAA TGT - CA T T T AAAA - - - - - - - - - - - - A TGT AAGAA T - - - - AA T ACA T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - AA T A TGT A T T CA T T T AAAAC T T CCCAA T A T AAAAAAACGAAAA T C T C
ACA T A TGA T A T CCA T T AAA TGT - CA T T T AAAA - - - - - - - - - - - - A TGT AAGAA T - - - - AA T ACA T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - AA T A TGT A T T CA T T T AAAAC T T CCCAA T A T AAAAAAACGAAAA T C T C
A T AGCGGC T CC T T T A T - - - T T T - CGT CA T ACGCCA T ACAGAAAAA T AAAAAAAAAAA T AAA T T A T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - T T A T CGAGC T CGACA T T T - - - - - - - GAAAAA T T A T T
ACA T CGGT T C - - - - - - - AA T T T - T T ACA T C T A T AGCAGA T AACC - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T A TGTGGCGGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T CGGT T C - - - - - - - AA T T T - T T ACA T C T A T AGCAGA T AACC - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T A TGTGGCGGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACA T T T - - - - - - - - - - - - GT TGT T
A T ACA TG - - - - T CAGT AGACGT - T T CAAAAA T - - - - - - - - - - - - - T A T AAGGAA - - - - GT AAAC T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - T C T AGGT AAAC T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGAGT A TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCAGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - - TGCA T T T CAACCGA T T T T T AAAA T T T T AGAAA T CAGAAC TGCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGAGT A TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCAGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - - TGCA T T T CAACCGA T T T T T AAAA T T T T AGAAA T CAGAAC TGCC
A T AGCGGC T CC T T T A T - - - T T T - CGT CA T ACGCGA T ACA T AAAAA T - - - - - - - - - - - - AAAAGA T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGT AAGTGCC TGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA TGT AGT - TGT CAAC T CA T CCAGC T TGACA T T T - - - - - - - GAAAAA T T A T T
A T AGCGGC T CC T T T A T - - - T T T - CGT CA T ACGCGA T ACA T AAAAA T - - - - - - - - - - - - AAAAGA T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGT AAGTGCC TGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA TGT AGT - TGT CAAC T CA T CCAGC T TGACA T T T - - - - - - - GAAAAA T T A T T
A T AGCGGC T CC T T T C T - - - T T T T C T AGGAAAA T AA TGAA T AAA TGT - - - - - - - - - - - T AAGAA T T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - A TGT T T A T T T T T AAGAC T T T T T AGT T T AAGT T CCAAAAA T A T A T
A T ACA T AGT T T T T AGTGAAC T T - - AAGAAAAAC T ACACGT AGT T A T ACAAAAAAAAAC T T A TGT C TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - - - - - - TGT CAAA T CA T CGAAC T TGGCA T T T - - - - - - - GAAAAA T T A T T
A T ACA T AGT T T T T AGTGAAC T T - - AAGAAAAAC T ACACGT AGT T A T ACAAAAAAAAAC T T A TGT C TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCA - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCAC - - - - - - - - TGT CAAA T CA T CGAAC T TGGCA T T T - - - - - - - GAAAAA T T A T T
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