
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6346
- - T TGA T A T T AAAGT T CCCGT A - - - T T C T AGCGGT AAC T AGT CGGCGAGT 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 ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T - - - - T TG - AAA T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T AA - - AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CACCAACGAAA T T ACA T T A T AA 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 AACAAC T CGGT ACA T T C T A T A T T CAAA T A T T AA T TGGCGGGGAAGGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T CAAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GAAGC T T T AA T T AA T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAACA T AGTGT 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 CA - - - - - - - - - - - - - - - AACGA T T T AC T T A T TGA T - - - - - - - - - - - - - AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA T T A - AAGT T A T A T AAAA T T C T A T T T T T A T AA - - - T C T T T T T AA T A - - - - -
A - - - GC T ACC T T CAAA T T T TGAA T - T CC T A T AAAGGA - T 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 CA - - - - - AA T T AAA T TGAACGAC T A T T CAGT TG - - A T T T T T A T AA T CAAAA T
A T T TGCAGT A T CAGT C TGT A T A - - - T C T T CA T T T T AGTGCAACA T CAAAC 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 CA - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGTGGCCC T AC T A - - - - - - - - - - - - - - AGAAG
- - - - AGT AACCAGGT CGCGC T A - - AC T T T A - - - - - - - - T ACAAAGAAAGGTGTGACGGCA 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 CA T CG - - - - - - - - A T A T TGT CGCAA T T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - C T A T TGT C T CGGCCAA T CAGA T - T T T AAGT AAAAA - - GT CCA T T CCAC 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 T T A - - - - - - - - - - - - AAAAA T ACC T C T CGAG - - AGT T AAAGGA TGAAAAA
- - - - GT TGT CGTGGT CAA T T TG - - - T T T CAA T AGT T T - - - A TGT T TGGT T 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 CA T CGT - - - - - - - - - - - CACCC TGT T T T AA T A T A T - - T T C T T T AA T T A - - - -
- - C T AGCC T CCAGGGT ACC T CC - - - C TGGAGT A T T T A - - - - - - - - - - TGC 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 T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAC T A T - - - - - - - - - - - T AAA TGGT T T C T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - AAAG
- - - - - - - - - C T CGGCGCAC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA T TG - AAA T T A T A T A T AAGAA TGGC T TGA T AAA T A T T T T T T T AA - - AAAAA
- - - - - - - - - - T AGGAAAA T T TGC T A T T T T AACA T T CA - T AGT C T T CA 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 TG - TGGT T T T AAA T AA T AA TGGA T TGA T AA - - - - - - - T T T AA - - GAAAA
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGT ACAAGA T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCC T AAGC T ACCC TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C - - AGGGGC T CAA T CGA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGA T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A T AACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - GAAGC T T A T ACCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - GAAG
- - T CA T TGCC T CAAA T AC TGT T - - A TGT CA T T AAA T A - - - T TGGGCC T C 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 T T C T AAA T T A T A T A T - - - AGTGGGGT AA T T ACC - T CGT T T T A T - - - - - - -
- - T T - - - - - - - - CACC T C T T TG - - - T T T T A - TGC T CGT AGT C T TGT C T C 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 CA T CG - - - - - - - - - - - - ACAAGGT ACC TGGAAGA T - T T T T T T T C T T T AAAAA
T - CCGC T A T T T T A T AAAA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T CACC T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T AGCGGT T CGGCGGA T C TG - - - T T TGAA T A T T A T - - - A T TGGT T CAGTGTGACGGCA 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 TG - AAA T T A T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AA - - - - - - -
- - T T AGCGGT T CGGCGGA T C TG - - - T T TGAA T A T T A T - - - A T TGGT T CAGTGTGACGGCA 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 TG - AAA T T A T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AA - - - - - - -
A T - CAGCAA T T T A T AAA T A T T A - - AA T T TGGGGCCAA - - AAGGAACC 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 - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CA T TGT - - - - - - - - - - - A T T AA TGT T T T CA T T C - - - - - - - - - - - - - - - AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC TGGCAGGT TGTGACGGCA T CGT ACGC - AAAAGA 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 CAA TGTGAGT AA T A T A T AAAAGCGT T T T AA T CA - - GT A T A T CGT C T T AGAAA
A T - - A T T CGT T CGGT CGT TGT A - - C T T TGGCC T CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CA T AGT - - - - - - - - - - - GT T ACCGT A T T TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T A T TGT CGA T AACGT CA T A T T A T T C T AACA T CAA T AAACGTGT 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 - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA T TG - AA T T T A T A T AGT A T AA T AC T T CGACAGACA - - - - - - - AA T T - - - - -
A - - - AA TGA T T CGAA T C T T T CAA T AC T T T AGC T A T A T T T T T T AA T AGC T C 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 A T C T T AA T AAA T - T T T T T T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T CGGACCA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA T TG - AAA T T A T A T A T AAGAA TGGC T TGA T AAA T A T T T T T T T AA - - AAAAA
A T T T AACAAC T CGGT ACA T T C T A T A T T CAAA T A T T AA T TGGCGGGGAAGGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GACA T T T TGAACA T T T TG - - - CC TGA T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - TGTGACGGCA T CGT A TGCAAGAAGA 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 TG - - - - - - - - A T A T AAAACAGT A T T AA T AA - - A - - - T T T T AA T T AGTGA
G - - T T A TGT T T T AA T T A T CA T AA T - T A T T A T T A T AA T - TGT T CA T T C T CC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T AA T AA T TGAAA TGA T AGA - - - A T T T A T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - GTGACGGCA 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 TG - AAA T CA T T T A T - - - - - T AAC T T AAC T A - T - T CA T A T T AA T T - - - - -
A T C T ACCGACCCAGC T A T TGT A - - - A T T CGCCA T TGC - - AC TGT T AC T T C TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGC - - - - - - - - - - - GGGGACAGT T T TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - AAAA
- - T AGC TGTGT T CGT CA T AA TG - - GT C T CAC T A T CGG - - - - - - - - - - - - - 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 TGT - - - - - - - - - - - TGGGGT A T T T AAA T CG - - - - - - - - - - - - - - - GAAA
- - - - AA T AACC TGGAAGC T TGA - - - A T T TGGCA T AAA - - CAAGAGTGGGGTGTGACGGCA 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 TGT - - - - - - CA T A T AA T T T CGC T T C T A T T T - - A TGC T T T T AA - - - AGGG
C - CCGT CAAA T AAAACGAGT T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 T A T - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T T T T A T AG - - - - - - - - - - - - - - AAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGCAGAGCAA 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 - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGT A T TGC T A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGCAGAGCAA 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 - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGT A T TGC T A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGCAGAGCAA 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 - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGT A T TGC T A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGCAGAGCAA 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 - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGT A T TGC T A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGCAGAGCAA 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 - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGT A T TGC T A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - AA T ACC T T - - - - - - - - - AA T - T T T T AGTGA - - - - - - - - CACAC T TGTGTGACGGCA 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 AAACAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC TGA T TGAAAA
- - - - - - - - - T TGAAACGA TGT A - - - T T T CGGGT T A T T - - T AAA T T TGTGT 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 T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T ACCAAA T TGGACAGT T TG - - - T CCCAGAAAACA - - AACA TGT 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 - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA T TG - - - AACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AAC TGAGA T
GG - - - - CGT C T CGGGTGA TGGA - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AAGT AGCC 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 A T ACAGC T CCCAGAA T A T CGT AC TGA T AAACAC TGT T T CCA T T - GAAA
A T T T AACAAC T CGGT ACA T T C T A T A T T CAAA T A T T AA T TGGCGGGGAAGGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA
A T T CAAGCCC T CCGT AGT T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAGGACAC 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 - - - - - - - - - - - - - - - GAGGT CGCGGTGA T T AAC - - C T T C T AGA T T - AAAA
- - T T - - - - - C T CAAA T AA T A TG - - - T T C T AGT A T A T A - - - AAC TGCACC T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GT T A T T T T CACCAC T T T T - - - - - C T AA TGGCAGT T C T CGAGACAGT 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 CA TGG - AAA T T A T ACACCAGAGCAC T T T CC TGAA T A T - - - - T T AAC T A - - - -
- - - - AAGGACC TGCACAAGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCAGGGT AC 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 CA TGG - - - - - - - - - - - T ACAA T AGGCC T CA T AG - - - T T TGCAGAAACGGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAAA T 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 CCGGT A T T T CCGA T - T T T AA T CGGT AGT T T C T C T AGAAAC 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 TGT - - - - - - - - - - - GT A T A TGAC T T T A T A T - - - T T T T T T CAAA TG - - - -
A T - - A T T CGT T CGGT CGT TGT A - - C T T TGGCC T CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CA T AGT - - - - - - - - - - - GT T ACCGT A T T TGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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