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MSA length = 6600
AAGGGA T AA T T T T A TGCA T TGAACAAGAAGGGAAGCA T T T T AGCA T T T - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGA T T - T T AA TGT A T T A T - - T C T AA T T C TGT AA T AA T T T T T T T AA T T A T C T
AAGGGA T AA T T T T A TGCA T TGAACAAGAAGGGAAGCA T T T T AGCA T T T - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGA T T - T T AA TGT A T T A T - - T C T AA T T C TGT AA T AA T T T T T T T AA T T A T C T
CAC TGAAC T T A T AGCACCCA T CAGCA T T A T T A T T CA T A T T AAGGGT - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACACAG - - - - - A T AAC - - - - - - C T T CAACAAAAAGT T C TG - - - - - - - - - - - - -
CAC TGAAC T T A T AGCACCCA T CAGCA T T A T T A T T CA T A T T AAGGGT - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACACAG - - - - - A T AAC - - - - - - C T T CAACAAAAAGT T C TG - - - - - - - - - - - - -
CAC T CA TGCGT A T AGC T T A T T TGT T A T AA T T AA TGT AAC TGT T CAAA T A T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAC T A - - - - - A T AA - - - - - - - A T T CAACGGAAAA T AGT C - - - - - - - - - - - - -
CAC T CA TGCGT A T AGC T T A T T TGT T A T AA T T AA TGT AAC TGT T CAAA T A T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAC T A - - - - - A T AA - - - - - - - A T T CAACGGAAAA T AGT C - - - - - - - - - - - - -
CA TGGA T A T CGACCAAC T T A T TGA T C T T TGT CAAA T TGA T T CAAA T - - A T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - A T C T AA T A T AA T A T TGT T - - - - - - - - - - - - -
CA TGGA T A T CGACCAAC T T A T TGA T C T T TGT CAAA T TGA T T CAAA T - - A T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - A T C T AA T A T AA T A T TGT T - - - - - - - - - - - - -
T T C T A T TGT C T T T A T T T A T T T - - T AACC T ACACAACGT T T CGT CAGA T - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGT - - - T T A T T ACA T - - - - - - - AAA T CC T AAAAC T AC T T A - - - - - - T A T C T
T T C T A T TGT C T T T A T T T A T T T - - T AACC T ACACAACGT T T CGT CAGA T - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGT - - - T T A T T ACA T - - - - - - - AAA T CC T AAAAC T AC T T A - - - - - - T A T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T T TGGC T T AAGAAA T - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAAAA - - - - - A T AAA T T CCA T ACC T A T AA T AA T A T T A T T T T T TGAA T CA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T T TGGC T T AAGAAA T - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAAAA - - - - - A T AAA T T CCA T ACC T A T AA T AA T A T T A T T T T T TGAA T CA T T T
- - - - - - - - - - - - - - T T C TGGTGAAAC T CACCAA T AGAAAAA T AGC T - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGACC T TGGT CAGCA T A T AC TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGT A T T - - - - - AAA T T A T TGA T T AACAA T A T AA T T A T T T T AGTGA T CA T T T
T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGACC T TGGT CAGCA T A T AC TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGT A T T - - - - - AAA T T A T TGA T T AACAA T A T AA T T A T T T T AGTGA T CA T T T
CA TGGA T T T TGA TGCACAGAAGACGTGT A T CAAA T T T CA T AAAGA T A T - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAA T A - - - - - AAAGA - - - - - - T A TGAAAAAAACGT T T T T - - - - - - - - - - T - -
CA TGGA T T T TGA TGCACAGAAGACGTGT A T CAAA T T T CA T AAAGA T A T - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAA T A - - - - - AAAGA - - - - - - T A TGAAAAAAACGT T T T T - - - - - - - - - - T - -
T A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACA T T A T A - - - - - - - - - - - - T T T T T AAAACC T T CAC TGT T T T T T T AAA T A T - -
T A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACA T T A T A - - - - - - - - - - - - T T T T T AAAACC T T CAC TGT T T T T T T AAA T A T - -
GAC T AA T AC TGAAACA T T T TGT C T CGGT A T T AC T AC TGT T AAA TGCCGAA TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - GT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAC T AA T AC TGAAACA T T T TGT C T CGGT A T T AC T AC TGT T AAA TGCCGAA TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGGC T - - - - - - - - - - - - - - - GT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGTGCC TGGCGTGA T CAAGA T T ACAA TGAGT AGTGGGA T T T AAA T T A T T T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - AAA T ACCGC T T AA T A T T T T T T T T - - - - - - - -
TGTGCC TGGCGTGA T CAAGA T T ACAA TGAGT AGTGGGA T T T AAA T T A T T T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - AAA T ACCGC T T AA T A T T T T T T T T - - - - - - - -
- - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAAAA - - - - - T T AAC T T A T - - AC TGA T T T AC TGA T T C T A - - - - - - - - - - - - -
- - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAAAA - - - - - T T AAC T T A T - - AC TGA T T T AC TGA T T C T A - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACA T T A - - T C T A T AAAA T T T T T T T AAAGGACAAGGT CA T T T TGGT A - T TGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACA T T A - - T C T A T AAAA T T T T T T T AAAGGACAAGGT CA T T T TGGT A - T TGT T T
AAGAACCGA T AGCC T C T AAAAGAAAAA T AAAAGAAGC T T T T T AA - T AC - - TGT T CGGT A T T T T A T CAGAGT ACA T T A T T T TGT T T T AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGAACCGA T AGCC T C T AAAAGAAAAA T AAAAGAAGC T T T T T AA - T AC - - TGT T CGGT A T T T T A T CAGAGT ACA T T A T T T TGT T T T AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA TGT A T A TGT AGA T T T T T T T AAC TGT - - TGT T CGGT A T T T T A T CAGAGT ACA T T A T T T TGT T T T AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGC T AAAAAAGT T T C T T T T A T AA TGT A T A TGT AGA T T T T T T T AAC TGT - - TGT T CGGT A T T T T A T CAGAGT ACA T T A T T T TGT T T T AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT AG - - - - - T T TGT C TGT CAAA T T T C T AGAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAAC T AAA T AA TGAA T T - - - - - - T AAA T A T ACAA T T A T T T T T T T - - - T A T T T
AGT AG - - - - - T T TGT C TGT CAAA T T T C T AGAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAAC T AAA T AA TGAA T T - - - - - - T AAA T A T ACAA T T A T T T T T T T - - - T A T T T
T AC TGGT ACAGT A T T ACC T T AAGCCAAAA T T A T AA T T AAGGAGGA T - - - - - GT T CGGT A T T T T A T CAGAGT ACA T T A T T T TGT T T T AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAGAAAAAAA T T T C T T - - - - - - T T T T - -
T AC TGGT ACAGT A T T ACC T T AAGCCAAAA T T A T AA T T AAGGAGGA T - - - - - GT T CGGT A T T T T A T CAGAGT ACA T T A T T T TGT T T T AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAGAAAAAAA T T T C T T - - - - - - T T T T - -
T T CCGA T AAAC T T T T A T T AGAAACAAAAAAAACCGT T TGT T TGAACA T AC TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACACCC - - - - - - - - - - - - - - T T A T AGA T TGGGT A T C T A T AGT T T T CGT T A T - -
T T CCGA T AAAC T T T T A T T AGAAACAAAAAAAACCGT T TGT T TGAACA T AC TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACACCC - - - - - - - - - - - - - - T T A T AGA T TGGGT A T C T A T AGT T T T CGT T A T - -
GA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACACAA - - - - - - T AAA T T A T - - GGTGACAACAAAA T TGT A - - - - - - - - - - - - -
GA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T T T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACACAA - - - - - - T AAA T T A T - - GGTGACAACAAAA T TGT A - - - - - - - - - - - - -
T A T AA T T T CAA T TGCA TGA T CA T T CAACA T T T AGAAGAGGGAA T A TGC - - TGT T CGGT A T T T T A T CAGAGT ACA T T A T T T TGT T T T AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACACCAG - T T AA TGAG - - - - - - A T TGA T CA T AA T A T T C T T - - - - - - - - - - - - -
T A T AA T T T CAA T TGCA TGA T CA T T CAACA T T T AGAAGAGGGAA T A TGC - - TGT T CGGT A T T T T A T CAGAGT ACA T T A T T T TGT T T T AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACACCAG - T T AA TGAG - - - - - - A T TGA T CA T AA T A T T C T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCACA T T T AAA T A T AAAACAGT CCAA TGA - - - - - - - - - - A T TGAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A T T T T TGT CGT C T CCACGGCAGT T AGT AA TGT CAA T AAGCGT - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAAAG - - - - - GAAAA - - - - - - AAAAAGAAAAAAAC T A T T - - - - - - - - - - T - -
AA T T A T T T T TGT CGT C T CCACGGCAGT T AGT AA TGT CAA T AAGCGT - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAAAG - - - - - GAAAA - - - - - - AAAAAGAAAAAAAC T A T T - - - - - - - - - - T - -
T A T T TGT ACAACACCA T A T C T TGCCAAAA T AAA T C TGGAAGAACA T A T - - TGT T CGGT A T T T T A T CAGAGT ACA T T A T T T TGT T T T AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAA T A - - - - - ACAGACGAC T T A T A T AA TGGGACA T T A T TGA T TGA - T T A T - -
T A T T TGT ACAACACCA T A T C T TGCCAAAA T AAA T C TGGAAGAACA T A T - - TGT T CGGT A T T T T A T CAGAGT ACA T T A T T T TGT T T T AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAA T A - - - - - ACAGACGAC T T A T A T AA TGGGACA T T A T TGA T TGA - T T A T - -
T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T CGGT A T T T T A T T AGAGT AC - T T A T T T TGT T T - AAA T C T T A T A T T - T - - - - - - - - - - AA T T AC T CGAACCAGC T AAA TGGA T T T ACAGCCCA T T T AAA T A T AAAACAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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