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MSA length = 2837
AAAC TGT CCAAGT C - T T T AAAAAAAGT - A T A T - - - - - - - A T CCA - - - - - A TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACA TG - T - - GA T - - - - - A T T T A T - - - - A T T AA T AAAA T T A T TGCGT T
GT T T - - C T AAAGT CCA T T ACAGAGGT T - AGGT T A TGT T - GGT T - AC T A TGTGT CGT CGAGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A TGT ACCGAAAAAAAAAAAGA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAC - - T TGGT A T T T AACACAGAGAA T - AAAC T A T A T - - AGT T A - - T A T C TGT CGT TGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACCCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGC T T CAGCCAGCA T A T CGAA T AAAAAA T AAAAGAA T T AGAAAAAAGT T A T AGGAGTGAGCCAC
GTGT A T T AAAAAC T T T TGGT AAAGAA T T ACA T T A T T T T - AA T TGACA T A T TGT CGT AGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGCGGCCGCA T CGA T CC T T C T CCCGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA - - - - - - - - - - - - TGT - - - - - A - - - - - GT AAAAAA T AAAACCAAC T AAAAG
- - - - T T T TGAAA T T T A T T A T T AAAC T T T AAGT T AAA T T - - - - - - A T CAAGTGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GT TGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACAAGT T A T A T T - AA T - - - - - - A T T AA T CA T CACCA T T ACAAA TGGT T AA T
C T A T A T T T T CGA T T AA T TGT AGA T AA T T T CA T T A T AA T - AAC T AGT T T T T TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T T T T T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CC T T T C T AAAAC T AC T AACCAGT AA T - A TGT TGCA T T - A T T TG - - T AAC TGT CGT AGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCA TGC - - - - - - - - - - CGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CCCGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T AAC T T A T CG - - AA T AGT AGGA T TGAAAA T A TGAC T CAAAC T T A TGT T T T
AC T T T T T T AAAA T T A T AAA T AACAA T T T A T ACAACGT T - CGT TGACCGAA TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T T C TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGT ACGT AGAAGA T - - AGT AAAGAAA T T AA - TGGAAAC TGGAAA T TGGT AC T A T
A T C T T T T T AA T A T TGT T T T T AGAAA T T - A T A T - - - - - - - A T AAA - - - - - A TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACAAAGAAG - C - - - - - - - - - - GT T T A T - - - - A T ACGAAACC T AACAACGCC
T TGT - T T AAAAA T T A - - - - - - - - - AA T - AAA T CA T C T C - A T T T AA T T ACGTGT CGT AGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGGGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CCCGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T ACGTGA T T T - - TGT - - - - - AACCAAAAACAACGAACGACGAAGAACGT T
- - - - - T T ACACAC TGT T TGCA T AA - - - - A T ACGA - - - - - A T T AA - - - - - A TGT CGT CAGGGACGTGT T ACCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCAGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T AGGA - - - - - AGT - - - - - A T T T AC - - - - AAAGT T AAGACAACGACA T T
T CAC - - C T A T AA T T T T T TGTGT AACA T - AAA T T AGGT T - A TGTGA T A T AA TGT CGT AAGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAA T AA T AA T A T T AAA TGAAAA - - - - - - - CGAAAA T C T CAAAAGT TGACA TG
A T A T TGT T AA T A TGGC T TGTGAAGAGT CCCA TGAC T T CC - - - - - - - CC T A TGT CGT CGGGCACGTGT T AGC T T CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - ACAAGTGACA TGACAGCAAA T T A T
T CA T - - TGAGTGGTGT T T AA T TGAAA T - AGAC T A T T A T - GT T AA T T T AAA TGT CGT AGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC T AAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T AAAGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAAACGAAAAAAAA TGAGT T
T T A T - - T TGAAAC T C - - - - - - - - - AA T - A T A T T A TGT T - A T T T - - - GA T C TGT CGT AGGGCACGTGT T AGCGCCAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCA TGC - - - - - - - - - - CGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CCCGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGA T C T ACCAGT A - - - AAAAAAA T T - - - T AAGTGT CCCAGAGAAAGACA T T
T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGC T ACAAG - - - - - - - - - - A T T CA T AAACA TGT TGGGT AGA T AGT T A T T
AAA T C T T AAA T A T TGT TGGAAGAA - - - - T CA T - - - - - - - A T T AA - - A T AA TGT AGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGACACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCAGCGCACC T CGGCCAGCAGT AAC T AG - T - - AA T - - - - - AACCA T - - - AAAGT T C T ACAA T AAACAGT T
A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT TGT C T T - - - - - - - - CACGTGT CGACGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGA - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACACGT AAGT A T AAGT AAGAA - - - - - - CCCAGAGCGT C T AAAAGACGCA T T
T T A T - - T T T AAGT A T AA T AAAAAAGA T CA T AC TGCA T T - A T T T A - - C T AC TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T ACA T AC T T T AAA T AAAAAAA T T - - - AGAGACACAAAAGAAGGGAC T A T
T T A T - - T TGAAAC T C - - - - - - - - - AA T - A T A T T A TGT T - A T T T - - - GA T C TGT CGT AGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCA TGC - - - - - - - - - - CGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CCCGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGA T C T ACCAGT A - - - AAAAAAA T T - - - T AAGTGT CCCAGGGAAAGACA T T
T T TGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGT T A T T T T T - T C T T - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGC TGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T T T T AAAAGT - - AGT - - - - - AA T CA T A T AAA T A T T C T A T AA T T T TGC T AC
GAGT ACCCGGCGT T C T T CACGC T A - - - - ACAAGA T A T T - - - - - - ACGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T T AGCCAGCACA T AGAAACC - - - - - - - - - - - - - - - - AACGCCAACCCAGCACAA T A T T T T
ACGT - - - - - - - - - - - A T T T T T AAAAC T T A T A T TGT T T T - T C T T A - - A T A T TGT CGACGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAA T A T A T CGAA - - - - - - - - - - AA T T AAACGCCA T T T TGAGA T ACGCACACG
AAA T T T CCAA T AA T CA T T T T T A T AGAC T AAAGCGC T T T - AGT T AGCGAAA TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGGGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGAAAGCAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAGA T T TGCGAAAAAC TGA T T T
T T A T T T T AAAAA T T T T T AACA TGG - - - - A T A T T T TGTG - A T T CAACGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGTGTGAGT A TGGCGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T T A T TGGAA - - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCA T T C T CGT T A T AAA T AAAAAAA - - - - A T AA T A T A - - - - - - - - - - - - - A TGT CGT CGAGCACGTGT T AGCA T CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT AGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAACGA TGGAAGAGGGC T T T CC
- - - - - T T T AAAA T CGT TGT T ACAA - - - - T AAC - - - - - - - - - - - A - - - - - A TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAA T T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T T T T AAAAAAACA T T AA T AA T A T T T TGACA TGT A T T T AA T CA - T CAAGTGT CGT CGACCACGTGT T AGCGT CAGAGT TG - ACAA T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACAAGAGACA T T A - - - - - - - - AA T T A T T A T ACAGGT ACGGA TGAAAAGT T A
GC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGAAGGAAAAA T AAA T T AAAAGA T T A TGCCAGAAACACA T CAGAA T A T A T C
A T T T - - CCAAAA T - - A T T A T AAAA - - - - - - A T T AC T T T - A T T T - - - - AAA TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACAAAGAGCAA - - AA T AAAAAAA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - GTGGT C T T C
- - - - - T T CGACAACGT - - A T ACAA - - - - AGGC - - - - - - - - CCAA - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC T A - CGGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T AGA - - - - - - - A T - - - - - AA T T A T - - - - AA - - - T TGCCCAAGGGTGA T
AGA T T T T CA T T A T AGT CCGAAAA T - - - - AAA TG - - - - - - A T T T A - - GT TGTGT CA T CAAGCACGTGT T AGCA T CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGT TGTGT CAC - - AA T - - - - - TGGTGT - - - - AA - - - T T ACAAAAA TGGACC
- - - - T C T T A T AA T T T - - - - - - - - - - - - - AAA T T AGT T A - - - - - - - - AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A TGTGGCAG - - T A T - - - AGAA T CA T AAACAAAGCAGAA T CGAACC T A TG
A TGT - T T T A T T A TGGT T T AAAAAG - - - - GT A T AACA T T T A T CC T - - T AAA TGT CGT CAGGCACGTGT T AGC T T CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T AAAGT A T AC - - - - - - - - - - GT T T T T AAAAA T A T C T C T T T A TGAGA T A T T
- - - - - T T AAAGA T AG - - - - - - - - - - - - - AAA T TGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGGT AGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAGAA T T CAAAC T AGGCGT C
T C T T C T T T AAAA TGGT T T A T A T - - CA T T A T A T T C T TGA T - T CCG - - A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAAAAA - - - - - A T - - - - - AA T CA T T - AAA TGA T C T AAGCA TG - - - - - -
A T T T T T T T AAAA T CA T T AAAAAGT A T T T A T A T T AAA T T T A T T T AA T CAAA TGT CGT CAGGCACGTGT T AACGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACGT T CGAGGT T AGA T T TGT A T T T T
CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT T AGCGGCGGGCC T CAGCCAGCA T T AGT A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT AC T T TGCA T TGAGAGT T T
A T A T T T T T CAAC T T C T A T C T T T AAAA T - GAAA TGA T T T TGA T T AA T C T AA TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGCCAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - TGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T AA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T CA T CGGAAA T AA T A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCC T A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T T AACGAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGT AA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - TGT A T AAGGCAC T AGA T A T T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAG - - - - - - CAGA - - T TGACAAA - - AA T AA T T CAAA T AA T T T A T AAA T A TGCAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGT CAGCA T T CGCAAG - - - - - AG - - - - - AA T AA T T AAAA TGGACAA T AAAGG - - - - - -
A T A T - - T T CGAAC TGT T CGCAAAAAA T T ACAA TGGAC T - A T T T A - - GAAA TGT CGT CAGGCACGTGT T AGCGCCAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T T T T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - A TGT T T CA T T - - - - - - - - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACA T T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGT - - - - - - - - - - - T A TGTGGGAAA T - A T A T CGT T T A T A T C T AA T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CAA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T TGCGACGT T AAACGAAAG - - - - - - AAAAACGCAAAACGCAAAAAAGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC T AAGT CAGCGGCGCGC T T CAGCCAGCAA T AA T A TGT AAAAA T - - - T AA T T T - - T TGGAGAGT T T A TGGT AA T T T T T T
CCA T T T T CGGGGT T T T T T AAGAAAAACC - - - - - - - - - - - A T T T A - - T A T A TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T A TGCC T A - - AAC - - - AA - - - - A T A T AAGGAA T T CAGAAAAA T CCGA T
C T - - T C T T A TGAAGA T A T C T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGC T A T AA TGT CGT C TGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA - - - - A T AAGT - - AA T - - - - - - - - - - - AAA T T T A T AA T CA - - - - CAGAA T T
C T AC T T T T AAACGT T A T CGAAAA - - - - - A T ACCGTGCGT - - - T C - - AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AACCACGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA - - AAAGGTGC T - AGCAAAGAGGT T A T AAAGT AA T T CAAC T T AAA T A T A - -
- - - - A T T T CAAGC TGGCAACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACA T CGT
A T A TGT TGACAA T T A T A TGT AAAAAA T - A T AGCGAGT A - T T AA - A T - - - A TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGT CAGCA - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - AAAAC T AAAA - - - AAGT AAA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - GAAAGC - - - - AGGGC T TGAC T T ACCA T A T T
T T A T T C T AA T AAA T A T C T A T AAAAAA - - AAA T T AA T T T - T - - - - - - - - - - TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T T A T A T AGAC - - AC - - - - - - - - - - - - T AAA T AA T AACACACGCGTGAGT T
C T T T T C T T AAAGA T A T T CC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT CGT CGGGCACGTGT T AGCG - CAAAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGT TGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT TGT T ACCA T AC T T AGCA T T
CAA - - T T AGAAC T T T A T CGAAG - - - - - - A T - T TGT A TGT - - - T A - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACCACGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T A T AGGGGT C T AACACAAAGC T T A T AAAGAGA T T T C T A T TGT AAACAA -
T CA T - - - - - - - - - - - T T AA T AAAAAA T T AAA T T AAA T - - GT T AAA TGAAA TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGAACC T T C T CC TGAGCCAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGAAAGC T CA T - - A T T - - - - - - - - - - - AAAAACA T CAAAGT T TGAC T TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T T A T T T C TG - - T T T - - - - - - - - - - - GT AAA T T A T ACAGGGTGGCGCACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T T T C TGT A T A T T T T TGAA T AGAA T - A T A TGA T A T AA - - T T A - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACCACGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGGGCC T CAGCCAGCA - - - - - - - - - - T - AACAAGAA - - T T A TGAAAAGAC T AA T A T AAAAAA T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGAGGCGCCCC T CAGCCAGCA T AAAGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAAAC T CGA T AAAAACCA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGT CCAAAAAA T T CCAAA T T T
T T A T - - T TGAAAC T C - - - - - - - - - AA T - A T A T T A TGT T - A T T T - - - GA T C TGT CGT AGGGCACGTGT T AGCGCCAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCA TGC - - - - - - - - - - CGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CCCGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGA T C T ACCAGT A - - - AAAAAAA T T - - - T AAGTGT CCCAGAGAAAGACA T T
GTGT - - - - - - - - - - - T A TGTGGGAAA T - A T A T CGT T T A T A T C T AA T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CAA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T TGCGACGT T AAACGAAAG - - - - - - AAAAACGCAAAACGCAAAAAAGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T CACA TGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGC T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T C T T A T AA T AG - T AAGAAAA - - - - A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT CGGGCACGTGT T AGCA T CAGAGT T A TGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC TGT - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T - - CCAAAA T - - A T T A T AAAA - - - - - - A T T AC T T T - A T T T - - - - AAA TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACAAAGAGCAA - - AA T AAAAAAA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - GTGGT C T T C
- - - - T T T T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - A TGT T T CA T T - - - - - - - - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACA T T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GA T T T CAAAAAA T A T T C TGC TGA - - - - A T A T T T T CGA T - - T CA - - - - AGTGT CGT CGGGCACGTGT T AACGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAA T AGGT A T AGT T - - - - - - AA T - - - A T ACACAGACC T TGT T T A TGGACAA -
- - - - A T CA T AAGT T A - - - - - - - - - AA T - A T A T TGT A - - - - - - - - - - - - AGTGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T TGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T AAGTGAGA T T C - - - - - - AAAAA T T T AAGAACAC T T AACACAC T AGAA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGAGGCGCGCC T CAGCCAGCACAAGGT ACGG - - - - - - - - AGAA T T A T A T AA TGCGT T T T T AA TGT ACGGT T
- - - - GT T T AAAGT - - CCAAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGAGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T AGAAGA T - - A T T - - - - - - - - - - - AGACAA T A T T T TGAAAGACA T C T C
T T A T - - T TGAAAC T C - - - - - - - - - AA T - A T A T T A TGT T - A T T T - - - GA T C TGT CGT AGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCA TGC - - - - - - - - - - CGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CCCGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGA T C T ACCAGT A - - - AAAAAAA T T - - - T AAGTGT CCCAGGGAAAGACA T T
T T A T - - T T T AAGT A T AA T AAAAAAGA T CA T AC TGCA T T - A T T T A - - C T AC TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T ACA T AC T T T AAA T AAAAAAA T T - - - AGAGACACAAAAGAAGGGAC T A T
- - - - GT T T T AAA TGGC TGA T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T A T CC TGAGT CAGCGGCGCACC T CAGCCAGCACA T AGAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AAA TGAAAGGA T A T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGC T T CAGCCAGCAA T A T T A T T AA - - GA T - - - - - GA T T A T AAGGGGGT T T AAA T T AAAAGCC T T
CAA T T T CCAAAAACA T CC - - - - - - - - - - A T A T TGT CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACCACGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T T A - - - - - - - T C - - - - - - AGA - - - A T AAAAAGA T T CAGA T T AA T AA T AA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGCGC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T C T AGAACCA T C T AAGAAA - - - - A T AAC T T C T T T A T T T A - - - - - - TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T A TGACA T T C - - - - - - TGAC T T A T A T AGAAAGTGACAC T C TGAA T AG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGAGGCGCGCC T CAGCCAGCAGAAGA - - - - - - - - - - - - - AA - A T T A T A T AAGCCA T T CACAAAGAGA T A T T
- - - - - C T T C T AA T T C T T C T T T T - - C T T - GT A T T A T A T - - - - - - - - - - - - GTGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAAAGT T ACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGT T CGA T CAAA T - - - - - - - T T AAGAAAAAC T C T T AAACACGT A T A T T
A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAAA T T A T A T T - AA T T A - - AGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T ACCCAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGT T A T AGGGGTGTGT CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGGCCGT A T CGGT CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T AA T T ACAC - - - - - - - - - - CA T T - - A T CAA TGT T TGAAAC T CA T ACGAG
- - - - TGT T T AAA T TG - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T A T T CGT TGGGT T T A T TGT CA T CGGGT ACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGGAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T T C TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T T A T C T AGAA - - - - - - - - AGAA T T A T AAAAACA TGCAAGAAAAAAGT A T C
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 size: 2837bp; fragments: 1765; full length: 5 (>=2553.3bp)
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 size: 3156bp; fragments: 1731; full length: 4 (>=2840.4bp)
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 size: 2541bp; fragments: 1384; full length: 5 (>=2286.9bp)
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