
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2837
- - - - - - - - - T AA T T C - - T T AAAA T T CGAAA T A - ACA T A - - - - - - - T CA T 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 AGGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACCACCC TGT A T T AACA - - A
T CGT AA T T T - - - T T C - - - - GAAA T T TGAAA T A - T - A T A - - - - - - - - - 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 AAACAAA - - - AACGAAAAA T T T AAA T A T T A T A T AAAA T - - -
TGT CGA T T T T AA T T T T A T T AACA T T T AAAAAA - T - - TGAAAAA - - - AAAA TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACA TGT T ACAGGA - - - TGT T AAA T T T - T ACA T A T T T T A T T T T A T - - -
- - - - - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T C T - - - - - - - CA 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 ACCGACAGCCG - - - T CCAAAA - - - - GGGT T AAGGAAGGAGCAA - -
- - - - - - - - - AAAACC T - - - GGT A T T T CGAA T C - T AA T A T AA - - - - - 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 AAAGT AAAAAAAACC
CAA T TGTGT T AA T T T T C T A T A T A T C T AAAC T AA T AC T ACAAA T A T T 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CCA T T AAGT TGT C T ACA - TG
T A T T TGT T T T A - - - - - - T T AGAA T A T AA T ACA - 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 CAGCCAGCACAAAGAAGCGT AACAC - - - T TGAAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T TGT T T AA T T T T AGT AAAAGT TGAGT AAA T AACG - - - - - - - C T AAGTGT 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 AA T AA T - - - A T CGT CA T T T T A TGC TGACA T AAA TGTG - - -
T AC T T T T A T T AGT T C T A T AAC T A T T T CGA T T AAAAACGT AGGAA - T 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 AACGAAGT - - T T TGAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
T A T T T T CC T T AA T T T T A T T AA T C T C TGA T A T T A T AA T AAAAAAA T T T A 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 ACCAGCC - - - - - - - C TGAAAA T T T TGAC T CAC T T TGAA T AA T - - -
TGA T T T T C T T AGT T T T A T T AACA TGCGGT T T T ACAA T A T CAA - A T T 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 CAGCCAGCA T AAC T T A - - - - - - - - - - - - T CGAAAA TGT ACACA T AGAGT T T T T T AAA - -
TGA T - - - - - T AGT T T - A T T T AAA T T T AGGAAAAAGGAA T AGA T AAC T ACGTGT CGACGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGA - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACACGT AAGT ACGGT AG - T AGCGAAGGACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC
T C T T T A T T T - - A T T T C - - - AACGT T T CAGT CAGC T A T A - - - - - - - - TGAA 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 TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT ACAGT CAAGCA TGA - TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGC T T A TGACA - - - ACA T AGA - - - - - - 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 AGT T CA T A T C - - - T T CGAAAA T T T - - CGT AAAA T AACAGACCC T
T A T T T T CC T T AA T T T T A T T AA T C T C TGA T A T T A T AA T AAAAAAA T T T A 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 ACCAGCC - - - - - - - C TGAAAA T T T TGAC T CAC T T TGAA T AA T - - -
T AAAAAC T T T AA T T T T A T T AA T A T T AAA T T A T A T AGT A T AAAAA T TGACGTGT 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 C T - - - - - - - GTGAAGCA T T T T AA T CGACC T AGA T AGAA - -
AA T T T T T T T T AA T T T AA T T T A T A T TGAGAA T T A T A - - - - - - - - AC T T 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 TGAA T A T - - AGAGAAAA T T T T TGA T T AC T AAAA T T T T CA TG
- - - - TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGC TGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T T T T AAAAGT TGGCAAC T - A TGA TGA T T C TGAAA T T ACGT T A T T T A T AC T
CA TGT A TGT T AA TGT CAGCGGT ACCCAAAC T A - - - - - - T AAA T ACA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAAA T T TGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T T T T T A - - - - - - T T AGT A T A TGACA T A T T AAAG - - - - - - - - - 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 TGAA T A - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
T A T T T T T T CAA - - - - - GT T AGT A T A TGACA T - A T AA T A - AACCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACA T T T AAAAA T CAAAAGT AC TGAA T A T CA T AA T T T A TGT T A T A T AC T ACG
- - - - T A T T T - - A T C T - - - - AACA T C T TGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACAAGAGACA T T T T T AC - - A T CACAAA TGT T CAC T T A T T AGT T T T A T AACG
T A T T T A T A T AA - - - - - A T AA T AACC T AAAA T T AA T AC T T AGAA T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CAA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T TGCGACGT T AC T AAACAA T AAAC T AGC T T C T T T T CCGTGT T T T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAC T T AGAAGT - T - - - A - - - AA - - C T CAA - - - - - - - - CCCACCAGC T AG - - - - - GAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T AGAAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AACC T AACC T AA - CA
CA T T TGT A T AAA T TG - A T T AAAA T T T AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - T 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 T AC T AA - - - T T AAAA T T T T T T T T CCAC T T TGT TGT AA - - -
CA T T T T T T T - - - - - - - - T T AACA T T T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A TGTGGCAGT T A T TG - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A
- - - - T T T T C - - - - - - - - - - AAAA T CGAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGGT AGT AAAAAA T AAG - - - TGAAAAAA T C T CGT C T - - - - - - - - - - - - - TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGGAA - - - - - - - - - - - - CGAAAAAA T AC T ACC T ACC T T T T A T ACAA - -
AA T T T A T T T T AA T T TGA T T AGCA T CGAA TGGAAGA - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - AGGAGCGAGTGTGAGT A TGGCGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T T A T TGGAA T ACC T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
T A T T TGT A T T AGT T C - A T T T C T A T T TGAACCAA T AGT A T AAG - - - T T 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 CAGCCAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C
- - - - T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT T AGCGGCGGGCC T CAGCCAGCA T T AGT A T T A T AGT AAGA T A T T TGCA T T T T TGAGTGA TGGT T T A T TGT AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T C T AAAAGA - T AGT AC - - AA - - - A 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T T C - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCC T A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T T AACGAGT CGT TG - - - - - - - - - - - - - - T T CC T A T AGC T TGAAAA T T - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGA T AGCAGT ACAC T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT TGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGT C T CAGCCAGCA T A T A T AAC T AAAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - T A - - - - - - - - - A T 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 AA T A T A T AGGT - - - TGGGAAAGT - - - - CA T AGTGT AAC T T CA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGGCCGCA T CGA T CC T T C T CCCGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A TGAGAGGA T AAAA T - T CA T A T T AAGT T T T AA T CAAC T AGTGA T CA T A T
T A T T T C T T T T AA T T T AAGCAAAA T CCGAAA T T AAGACA T AAAAACC 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 AGT CCGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T
C TGTGA TGT T AA T T T - GT T T A T A T T A T T A T T T T T - A T A T AA - - A T T T A - A 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 CAGCCAGCAA T AAGTGGT AA T AACAAGA T T T A T AAAC T T AAAAAC T AAC T T TGAAAACA
- - - - T T T C T T AA T T T TGT TGGTGTGACAA T T A T T TGTGT AAA - T C T TGT 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 CAGCAGGT AGT A T T A T T - - - - - - A T T CAAAAA T T AAAGT AAA T A T T C TGA T AA - A
C - - - T T T A T - - A T T T T A T T TGCA T AA T AAA T A - - - A TGT AA - - T T CC - - - 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 T AGACA T T AC T C T CA TGA - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T A T A T AA T A T A T AGGT - - - TGGGAAAGT - - - - CA T AGTGT AAC T T CA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGC T T CAGCCAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T AAAA T A T T T AGCGT T T AA T T A T T AAACC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT CGT CGGGCACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGAGA TGCGCCACGC - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGAACC T T C T CC TGAGCCAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAGAAAGC T CA T AA T AAG - - AA T AAA T T C T A T CA T A TGA TGT ACCA T T AA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCAC T T A T T T C TGGGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA TGGAG - - - - - - - - - - - - - - T CCAAAA T T T T AA T T T T T T T C T CGAAAA TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGCAAAAAAAC T AAA - - -
T A T C TGT CA T AGT T T T T T T T ACA T A T AGGGTGAAA - - - - - - - - - - T T AAA TGT CA T CGGA T ACGTGT T AGCGT CAGAGT T ACGCGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCGT A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CCGCCAGCACAAAGTGCACAA T A T A T T - T TGAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCC T A T CGA T CC T T C T CC TGAGT CAGCGGCGCGCC T CAGCCAGCA T T AACGAGT CGT TG - - - - - - - - - - - - - - T T CC T A T AGC T TGAAAA T T - T T
T A T T T T T T T T AA TGC T AA T CAAA T T AAAAA T A - - - - - - - - - - - A T T T T AA T A T CGT CGGGCACGTGT T AGCA T CAGAGT CACGCGAGAGA TGCGC T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGC TGT AAAAAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA
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