
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7516
- - - - - - - - - - - - AC T CA T AAAAAAAAAGTG - - - - - - A - - - - - - - - - - - T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAAA T AAAA T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T CGT AACA TGCAGGT AA T T TGGAA T AC - - - CACCAAAA T AGT AGCAGA T A T
A T A - - - - - - - - - T TGGGT A T AAAAAAAACAA T T ACC - - - - - - - - - - - - C T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T - - - - - T AC T T ACGA T A - - - - - - - - - - - - - AGT AAGT A T AGT AA T A T - - - -
- - - - - - - - - - - - CCC TGT A T AAAAAAA T T C T A T AA - - - - - - - AA T T - C T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AC T T C T T TGT AA T A T T T T T T T CC T AC T T AA T T T AGCACAC T T T T T CACAA
- - - - - - - - - - - - C T T T CCA T AAAA T CAAA T CAA - - - AAA T A T - - - - - A T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T T A T AC TGT AC TGA T T T C T T T CGAAAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T T T T T T T T - T - - - - - T T T AAAAAAAAA T T AAAC T - - - - - - - - - - - T T CAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T C T T CCAAGAA T T T AC T T T T T AAGT A T A T AGGGT TGT A T A T T T CGA T T C T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAAAAAAAAAA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA T A T T T T T T T T T AAAAGGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AA T T T CAA - - - T A T C T T T T T T A T T CA T - - GT AACACAAACA T - - - - - - - -
- - - - T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - GC T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T TGC T T T ACA T T T T A T T T T T T - - - - - - - - - AA T CGGTGAGT T T T - - - - - - -
- - - - T T T T T TGT T C TGAGACAAAAGAGAGACGAGT T AAAAA T AA T T A T T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T A T T T T T ACC T AC T A T C T A T T A T AAACAAAAC T T AAAA TGC T CA T C T T T T T
- - - - T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T TGT T T T A T C T C T A - A T T T T C T T T A T AGTGAGC T TGT AAAA T TGT T C T T A T T
C T T T T T T T T T A T T T T CA TGA T AGT ACAA T A TGCGC T AGA T C T AA T T A - C T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T T AC TGCA T AAGT TGT T A T T T T AGT A T C T - A T CC TGT A T T A TGC TGT A T T C
A T T T T T T T T T A TGT A T A T A T T T A T AAAA T ACA T C T T AA T T A TGA T T - - A T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA TGA T AA T
- - - - - - - - - - - - TGT T A T T T AAAAAAAA T CCACCA T - - - - - - - - - - - T CCAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAA T ACGAGA T A T A T - - - - - - - - - - - - T T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T T T T T T T AAA T ACAC T T T T T AAAC T C T T A - A T A T AGAAAA T T CAAA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAAAAAA T T TGTGGCAGACA T - - - - - C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT T T T CGAAA T C T A T AA T TGA T T T T A T T AGAAAAA T A TGT TGT CGA T - GAC T AGGAC T T TGCC T T TGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A TGTGAGAGGAAA TGACA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAACC T A T AA T T T AGT A T ACACA T A T T T T T T T ACCAAC T A - AGC T AA T AAA T AAAC TGT AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - T T C TGT T AAAAAAAAA TGT T A - - - CAAAA - - - - - - A T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAA T T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AA T A T T T T AAA T A T T T T T T T T T T C T CAAAAAA T AAGAAAGT TGC T ACCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAA T T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AGGTGT A T AC TGA TGC T T CCAAAACCAAGA T AC T CCGAA T CAA TGGGCAC
- - - - - - - - - - - - CCC TGT A T AAAAAAA T T C T A T AA - - - - - - - AA T T - C T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AC T T C T T TGT AA T A T T T T T T T CC T AC T T AA T T T AGCACAC T T T T T CACAA
- - - - C T T T T T - - - - - AGT T T AAAA T AA TGT T T CA TG - - - - - - - - - - AACAAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AACA T CA T T TGAA TGT T T T TGT C T TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T T T T T T A - ACC TGAACAAA T AGAAGAGACAA T AAGAGA - - - - AGGT AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T TGGT ACA T T TGT AA T TGC TGAAGCGCCA - GC T ACA T A T AGT T ACA T CGAC
- - - - - - - - - - - - T CAAA T CGAAAAAAAAACAAGA T A - AAAA T - - - - - AAAAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAA T T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AAAAGT T T T T T T T AC T T T T T T AGCGGCAA T T TGT CGGT A T T AA T CA T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGT AAAAAAA T T AAA T - AAA T A - - - - - AC T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T T AC T T T AAA T T T AAC T T T T T T AA T T A T A T A T CAAACAAA T T T T AAGTGA T
- - - - T T T T T T A - TGT TGT T C T AAAAAAGAACCGA T T - - - - - - - - - - - T T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T T T T T T - T - - - - - T AAAAAAA T TGT T T AAGAA - - - - - - - - - - - ACGAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AACGGT AGACGC T A T TGT T T A T A T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAGT T A TGTGAGAGGAAA T AACA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AA TGTGAAA T ACAAAA T T T CCCA T AGCAAGC T CCAGACACCGA T A T T AGT
AC T T T T T T T T - T - - - - - T T T AAAAAAAAA T T AAAC T - - - - - - - - - - - T T CAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T C T T CCAAGAA T T T AC T T T T T AAGT A T A T AGGGT TGT A T A T T T CGA T T C T C
- - - - - - - - - - - T T T T AA T T T AGGT AAAGA T T T CAA T AGAAA T - - - - TGTGAGT T A TGTGAGAGGAAA TGACA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGACA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AGTG - T ACC T AGCA T T T T T T AAAAAGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAA TGAAAA T C T AACC - CAAA T AA T T - GT T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T TGGT T T - - - - - - - - A T T T T TGT T A TGC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T T T T T T A - T T T CA T T AAAGAAAAACA T T C T T AAGT AA T - - - - - GT T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T TGT - - T A T T T CAA T T C T T T T T T A T CACA - GA T T T A T T AAA T AC T T ACACC
- - - - C T T T T CA - CC T T T T T CAAGA T AAAGGT T T A T AAAAAAG - - - - - C T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AC T A T AA TGCA T AA T A T T T T T CGCA T T AAA T T T AAAAAAACGGT C T AA TG
- - - - T T T T A T - T AACAC TGAAAAAAAAAAC TGAAC - - - - - - - - - - - - GT T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T A T A T T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T CGT TGT A T T T TGAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T T T T T A - - - - - - T ACAGAAAAAGTGT AAA T T - AAAA T A T C T - A T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AA T T T CA T TGACA T T T T T T T T A T T CGT C T A T AC T AGCCAA TGGT T T AAGT
- - - - T C T T C T - - GAGGGCA T AAA T CAAAAA T AAA T C - T AAAC - - - - - T ACAGT T A TGTGAGAAGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T A T AC T AACA T AAAA T T T CA T A T T T T CCC - GCA T AA T AGA T T C T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - T CGAA T T AGAGAGCGAA T CAAAA T - - - - - - - - - - - C TGAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T AGAC TGC TGC T C T T T T
- - - - T T T T T C - - GCAGC T A T AAAAACAAGCGAAAA - AAAAA T - - - - - T T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T TGT T A T T AA TGA T AA TGT T T T T A T T T T AA TGAGC T ACAAA T T AACAGT A T T
- - - - T T T T T C - - GCAGC T A T AAAAACAAGCGAAAA - AAAAA T - - - - - T T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T TGT T A T T AA TGA T AA TGT T T T T A T T T T AA TGAGC T ACAAA T T AACAGT A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T TGA TGCAGCAAAAAA T T TGT T AAAAAC T CA - - - - - - - - - - T T AA TGAA T A T
- - - - C T T T T T A T T T AAA T T CGGAAA T T AAA TGGGT CAA T AA T - - - - AA TGAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T T T T C TGT T T AAGT TGACAAAAACGCC T A TGT - - - - - - - - - - - GT AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T C T CA T T ACGC T T TGT T T T T TGA T C T T TG - ACGT CACA T A T T A T T T A T CA T
A T T T A T T T T AA - GAAAA T AAAAAAAAACAGTGAAA T AAAGA T AA T T A T CAAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T TGT A T T AGT T T T CGGT T T T T T CC T TGAA - - - - - T AAA T A T T A T AGCCAGA
- - - - T T T T T TGT T C TGAGACAAAAGAGAGACGAGT T AAAAA T AA T T A T T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T A T T T T T ACC T AC T A T C T A T T A T AAACAAAAC T T AAAA TGC T CA T C T T T T T
- - - - T T T T T T - T - A T T CCA T AAA - - - - - - - - - - - - - - GAAGT - - - - - A T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAA T AA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T AA T A TG - - - - - - - AC T T T C T T A T CAC T C - GT T C T A TGT A T T T T CGGT T T T
AC T A T T T T T AA - T CA T A T CCAAAA T T AAAAGA T ACCAAAAAA - - - - - C T CAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AA T T T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT - - T CGAAA T C T A T AA T T AC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - C T T T C TGT AAC TGT A T AAAAAACAA T T T AAACAAAAA T - - - - - GT AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T C T A T AA T T TGT A T AAAACAA T A T T T T T T CCA T AGCG - GT T T T AAAAAA T A T T C - - - - -
A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCAACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T TGT AAA - - - - - - - - - - -
GT T T - - - - - - - T T T T AGT T T AAAAAACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T CA T T A T A T T T T T T T A T T T TGT T A T ACA T - A T CAAAAAC T A T AACAAACA T
- - - - T T T AC T A - AA T AGT A T AAGAAA T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGA T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT CA T T T T T AGT T T T T T T A T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T TGA T AA T T T T CGAGA T A T T T T T T C T T T C T - CA T T T T T AAAGT AGT T T A T A T
- - - - - - - - - - - GAC TGA T AAGAAAAAAAAA TGT T TG - - - - - - - - - - - - T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T TGA T AA T T T T CGAGA T A T T T T T T C T T T C T - CA T T T T T AAAGT AGT T T A T A T
GT C T T T CACC TGT T T AGGA TGAAA T AAA T A T TGAAAAAAAA T AA T A T T C T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T AAA T T C T TGAGGGT
A T T C T CCCACAGGC T T A T A T CAAAACGAAA T T AA T AAAA T A T - - - - - - T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AA T AACA T A T C T AA T ACGT A T AACAA T T - AGCCAA T ACA T T AAAA T A T - -
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