
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4379
C T AAAAAACGT T A T T TGT CCAA T T A T T T AA T CGAC T T T C - - - - - - - - - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGAGT CAAC T T A TGAAA - T ACA T T C T C T CA T AACCAAC T T AA TGA T A - A T A
C T AAAAAACGT T A T T TGT CCAA T T A T T T AA T CGAC T T T C - - - - - - - - - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGAGT CAAC T T A TGAAA - T ACA T T C T C T CA T AACCAAC T T AA TGA T A - A T A
- - - - - - - - T AGGT T A T T AGA T A T T A T T T AAA TGAGAAAAGAAGAA T T AA T TGT AGTGGGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACA - - G - - - A T T T A T AAA - - - C T C T C T CAAA T TGAAAA T A T T AAC T CC - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGTGTGA T CAGTGGTGCA T T AGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAAA T AAAC T T AACCA T A T T T A T T T CGAAGCC T T AAA T T A - - - - - - - - - - -
T T AGCGA T T T T AA T T T T T T A T A - C TGA T CGGCAGT C T TG - - - - - - A T AAGTGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAA T TGAA T CGAAGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGCGA T T T T AA T T T T T T A T A - C TGA T CGGCAGT C T TG - - - - - - A T AAGTGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAA T TGAA T CGAAGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T AGGT T A T T AGA T A T T A T T T AAA TGAGAAAAGAAGAA T T AA T TGT AGTGGGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACA - - G - - - A T T T A T AAA - - - C T C T C T CAAA T TGAAAA T A T T AAC T CC - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGTGTGA T CAGTGGTGCA T T AGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAAA T AAAC T T AACCA T A T T T A T T T CGAAGCC T T AAA T T A - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAG - - - - A T T T CAGGAA T AGT CAC TGT AA T A T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAG - - - - A T T T CAGGAA T AGT CAC TGT AA T A T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T AGT T T T AA TGT T T T A T A T C T T A T AGGCGA T A T AACAAGA T - - - - T TGT AGT A TGA T C TGTGGT TGAGGAGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAAA T T A - A T T TGCGT AG - T T CAGT T T CAC T CAAGT A T T ACAAGT T T A T ACA
T T A T T AGT T T T AA TGT T T T A T A T C T T A T AGGCGA T A T AACAAGA T - - - - T TGT AGT A TGA T C TGTGGT TGAGGAGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAAA T T A - A T T TGCGT AG - T T CAGT T T CAC T CAAGT A T T ACAAGT T T A T ACA
T T T CCAAAGGT A T T C T T T CC T A - T T C T T CA T T A T T C T T C - - A T AA - - - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGT T AGAGT C T A T T CACA T ACGT C T CAGT T CCGT T C TGAC TGAAC T A - - TG
T T T CCAAAGGT A T T C T T T CC T A - T T C T T CA T T A T T C T T C - - A T AA - - - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGT T AGAGT C T A T T CACA T ACGT C T CAGT T CCGT T C TGAC TGAAC T A - - TG
- - - - - - - - CGT A T T T T T T T CCA - - AAA T AAGTGGT A T - - - - - - - - - - - - A TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T T TGGAGGC - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGT A T AAA T T TGT AGAAGA T T A T T T T T TGC T A T T ACA T T AAAAA T T T CA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA T AGAA - - CC T ACCGCAA T T T T T T T T A T A T CA T TGCA T T T T AAC T C T T ACA
T CAGCAAGTGCA T T CC TGT CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AGT A TGA T C TGTGG - - - A TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA - - - - - ACCCAC T A T ACCC TGT T T T TGC T T A T CAG - - - - - - - - - - - - A T T
T CAGCAAGTGCA T T CC TGT CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AGT A TGA T C TGTGG - - - A TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA - - - - - ACCCAC T A T ACCC TGT T T T TGC T T A T CAG - - - - - - - - - - - - A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT T C T AC TGGT T T T T - - - - - - A TGC T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACACCA T - - - C T C T T CGAA - - C TGC T T TGA T CCAAAGT TGGAGAA T C T T - - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT T C T AC TGGT T T T T - - - - - - A TGC T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACACCA T - - - C T C T T CGAA - - C TGC T T TGA T CCAAAGT TGGAGAA T C T T - - - G
- - - - - - - - T T T T CAGT T C T A T A - T T C T CCAGT CC T A T CC T AAGAAA T ACC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T T - - - A T CCAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - T T T T CAGT T C T A T A - T T C T CCAGT CC T A T CC T AAGAAA T ACC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T T - - - A T CCAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C
ACACGAAA T T T A T T A T T T T C T A - - A T T T AACGT A T A T CC T AA TGAA T AAC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - - - C T T AC T AA T - - - - A T T T CAGT T CACA T A T T T TGA - - - - - - - - -
ACACGAAA T T T A T T A T T T T C T A - - A T T T AACGT A T A T CC T AA TGAA T AAC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - - - C T T AC T AA T - - - - A T T T CAGT T CACA T A T T T TGA - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAGA T AC - - - - - - - - - - - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGT TGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAGGAAA T AAA T AAACACAACAA T A - - - - - - - - - - - - - ACGT A T T T T T AA T CA T AAC - - - - - - - - - - - - - - A
T CGGT C - - C T T CC TGT T T CACA - T T T T T AAA TGGT AC - - - - - - - - - - - - C TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGT A - - - - CCC T CGGT - - A T T T T T T T AC T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGGT C - - C T T CC TGT T T CACA - T T T T T AAA TGGT AC - - - - - - - - - - - - C TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGT A - - - - CCC T CGGT - - A T T T T T T T AC T T TGT T T CA T AGAAAA T T - - - - -
T CAAAA - - CA T A T CGT TGGACG - T AACAAAAGAACA TGGT AG - - - A T AA T TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - - - CCCA TGAAG - - - CA T T T TGCC T T T T AAA T T T AAAAAA T T - - - A
T CAAAA - - CA T A T CGT TGGACG - T AACAAAAGAACA TGGT AG - - - A T AA T TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - - - CCCA TGAAG - - - CA T T T TGCC T T T T AAA T T T AAAAAA T T - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAGA T AC - - - - - - - - - - - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGT TGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAGGAAA T AAA T AAACACAACAA T A - - - - - - - - - - - - - ACGT A T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A - - - - A T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - - - TGCA TGGAA - A T T A TGT TGCCA T AA T T A T A T T T T T AC - T - - - A
T C T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A - - - - A T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - - - TGCA TGGAA - A T T A TGT TGCCA T AA T T A T A T T T T T AC - T - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACACCA T A - - - - - - - - - - - - T AGC T C T C T CCGT AACAGCA T T T AA T T T C - - - -
T CGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AGT CAA TGT CC - - - - - - - - - - T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACA T CC T AAACCCA TGCGCCCC T CC T T TGACGT AAGCGCGTGACAAA T A TGCA
T CGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AGT CAA TGT CC - - - - - - - - - - T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACA T CC T AAACCCA TGCGCCCC T CC T T TGACGT AAGCGCGTGACAAA T A TGCA
T T AA T A - - AGCGA T AC T T T T CA - CA T T T T AA TGACGT CA - AA T - - A T AA T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T T T T AA TGCACAAAA - GACA T T T T A T AGGAAACA T T T T T A T A T C T - - T T
T T AA T A - - AGCGA T AC T T T T CA - CA T T T T AA TGACGT CA - AA T - - A T AA T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T T T T AA TGCACAAAA - GACA T T T T A T AGGAAACA T T T T T A T A T C T - - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACACC T T - - A T T TGT AAAA - - - T AGT T T A TGA T AA T AGT T T TGAA TGT A - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACACC T T - - A T T TGT AAAA - - - T AGT T T A TGA T AA T AGT T T TGAA TGT A - - - A
T AGA T AAACAGTGT T T T T T TGA - T A T T T T A T CAACA T T T T CA TGAA T AAA TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAAC - - - - - - - - - - - AC TGT A - - - T A T A T T C T T T T AAGTGT AGA - - - - - - - - - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAA T A T AAACGT C TGAAAAAGAGT T TGA T AA T AAAAC T A T T AAGGT T C - - - A
T AGA T AAACAGTGT T T T T T TGA - T A T T T T A T CAACA T T T T CA TGAA T AAA TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAAC - - - - - - - - - - - AC TGT A - - - T A T A T T C T T T T AAGTGT AGA - - - - - - - - - - G
T AAGAA - - T T CGAA T A T T T A T A T T T T T T T AA TGA T A T T A - - - - - - - - - - T TGT AA TGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGGT C - - C T T T C TGT T T CACA - T T T T T AAA TGGT AC - - - - - - - - - - - - C TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGT A - - - - CCC T CGGT - - A T T T T T T T AC TGT A T T T CA T AGAAAA T T - - - - -
T CGGT C - - C T T T C TGT T T CACA - T T T T T AAA TGGT AC - - - - - - - - - - - - C TGT AGT A TGA T C TGTGGT - - - TGAGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGT A - - - - CCC T CGGT - - A T T T T T T T AC TGT A T T T CA T AGAAAA T T - - - - -
T T T CGAAA T T TGT T T T T CCA T A T TGT C T CAA T AA T T T TGT AGT AAA T A - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T A - - - T T T T T TGAAA - GC T A T T A T AAAA T T AA T AA T T TGGT A T T T - - - -
T T T CGAAA T T TGT T T T T CCA T A T TGT C T CAA T AA T T T TGT AGT AAA T A - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAAGA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T A - - - T T T T T TGAAA - GC T A T T A T AAAA T T AA T AA T T TGGT A T T T - - - -
T CGCGAA T T T TGC T AC TGCACG - - C T T CGGC T AAAAC TGT AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - - - CGT A TGAA - - - - - - - C T CGAC T T AAGA T T T T TGAAAC T T - - - A
T CAA T TGA T A T TGT T T T T T T T - T T T C T TGGT T TGC T T TGTGA T A T T T AGC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T TGGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA T T A T AAAC T T AGGACGACAAA T T C T AA T A T A T T AGA T T TGT AGT T T - - - -
T CAA T TGA T A T TGT T T T T T T T - T T T C T TGGT T TGC T T TGTGA T A T T T AGC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T TGGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA T T A T AAAC T T AGGACGACAAA T T C T AA T A T A T T AGA T T TGT AGT T T - - - -
T CAGGAGGCACAAC T T C T T CCG - - - - - - - - - T AGT T T T C - - - - - - - - - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGT AAA T T T A T T T TGT T A - - - TGC T AAAA T AA T T T T AGGGA T C - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAAAA TG - - - - - - - - - - - AGGT A T C T CACAA TGAAC T - - - - - - - - - - - T A T A
T A T AAAAA T A T A T T T T T T T A T AGT A T AC T T A T A T T A T CA T AA T - - A T AAGTGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T C T A - - - - - - - - - - - - A T CA TGT T A T T T T T A T C T T T T T T T A T C T T - - TG
T A T AAAAA T A T A T T T T T T T A T AGT A T AC T T A T A T T A T CA T AA T - - A T AAGTGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T C T A - - - - - - - - - - - - A T CA TGT T A T T T T T A T C T T T T T T T A T C T T - - TG
TGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT CAAC TGGT C TGC - - - - - - A T ACGTGT AGTGTGA T CGGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - GA T T T AA T A T A - T C T T T T T TGT TGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT CAAC TGGT C TGC - - - - - - A T ACGTGT AGTGTGA T CGGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - GA T T T AA T A T A - T C T T T T T TGT TGT AAGA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T AGA - - - - - - - - - - - CA T CA T T T TGT C T CAA T CACA T T AAAA T TG - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA T AGA - - - - - - - - - - - CA T CA T T T TGT C T CAA T CACA T T AAAA T TG - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGA T TGGT T T TG - - - - - - - - - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGGACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA T - - - - AA T T TGT C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AAGAA T T T A TGT T TGT A T AAGAA T TGA T TGGT T T TG - - - - - - - - - - C TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGGACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACA T - - - - AA T T TGT C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T T TGT C T T T A T T T A - TGCAGGA T T AGT ACGT - - - - - - - - - - A TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA TGT AA T T T T A TGAA T AC T T T T AA T AGGT TGCCAA T CAAAAAGTG - - - CA
- - - - - - - - T T TGT C T T T A T T T A - TGCAGGA T T AGT ACGT - - - - - - - - - - A TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA TGT AA T T T T A TGAA T AC T T T T AA T AGGT TGCCAA T CAAAAAGTG - - - CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - T TGT AGT A TGA T C TGTGGT TGAGGAGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - T TGT AGT A TGA T C TGTGGT TGAGGAGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - CC T AC T T T T AAGCA T T AC T T TGGCCAC T T T T - - - - - - T CAAGTGT AGTGTGA T CGGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGT T T AAA T T T A T TGAAAAGTGT TGTGAAAAAAGAC T A T AGAAGT T - - - - -
- - - - - - - - CC T AC T T T T AAGCA T T AC T T TGGCCAC T T T T - - - - - - T CAAGTGT AGTGTGA T CGGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAGT T T AAA T T T A T TGAAAAGTGT TGTGAAAAAAGAC T A T AGAAGT T A T T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T C T T C - - - - - - - - - - C TGT AGTGTGA T C TGGGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAC - - T AA T T T T AACAACA T ACA T T T T ACC T CA T - - - C - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T C T T C - - - - - - - - - - C TGT AGTGTGA T C TGGGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACAC - - T AA T T T T AACAACA T ACA T T T T ACC T CA T - - - C - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - TGCA T T A T T T T T T - GT T CGT CGC T AA T CA T A - - - - - - AC T A T TGT AGTGTGA T C TGTGGTGCA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGAA TGAACCCGT AAAAAAAAGT TGT T A T A T AA T T A T T TGAAAAGT TGA T A
T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - A - T A T T T CAA T AA T AA T T - - A T T AA - AAC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - - - CC T AC TGAA - - - T T T T T T AC T T T AAGAGT TGA T T AA T T - - - - A
T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - A - T A T T T CAA T AA T AA T T - - A T T AA - AAC TGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T CAAGAAA T AAA T AAACACAACA - - - - - - - CC T AC TGAA - - - T T T T T T AC T T T AAGAGT TGA T T AA T T - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGAGCAACGT TG - - GT AA - - - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGCA T AAAC T TGTGAAA - - - CA T T T CACAA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGAGCAACGT TG - - GT AA - - - - GTGT AGTGTGA T C TGTGGTGGA T T AGAACA T TGACGT T TGAACAAGCGCGC - - - - - - - - - - C T T TGTGT T T A T T AAA T CAGAAC T AAA T T AAGAAA T AAA T AAACACAACAGCA T AAAC T TGTGAAA - - - CA T T T CACAA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - A
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