
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6437
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T TGGTGGT T T A T T AAAAA T T AAAA T T CA T CC T A T A - - - - ACGGAAAGAA
A T T A T T A T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T A T T AA T - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACA T T A T T A T - - - - - - - - A T T T A T T A T T A T T A T T A T T T A T T T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA TGT AAA T T AA T T ACA T AGTGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T - CACACGGAAC T C TGTGT AAAAACGT AACAC T AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAGA T ACGT
- A T AA T AA T A T C T - AA - - - - T T A T AAAA T T T A T T T T TGT A - - - - - - - TGT TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGT CC T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAGT - - - - - A T T CA T T A - - AA T T TGT A T T T A T T A T - - - - - - - - - - - - AA T AG
- - - - AAAA T AGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT CCAAAAACGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAGAA T A T A T A - - - - - CGT A T - - - - - GAA T A T AGA T A - - - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T - - - - - - - - - - - - - - AGGT AGA T A T CCAA T A T - - T T T A - GAA T CAAAGA
A T T AA TGACGT CGT AAAA - A T T A T AAAA T T T A TGCAAA T AA T AA T T ACAGTGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T A T T T A T C T A T T AA - - T A T T A T - - - - - GAC TGT ACA T AA T T - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGTGT AAAAACGT AACAA T A T T AA - - - - - - - - T A T T T T AA TGCAGGT T AAA T A T CA TGAGTGAA TGG
GT T A T T T A T C T A T T AA - - T A T T A T - - - - - GAC TGT ACA T AA T T - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGTGT AAAAACGT AACAA T A T T AA - - - - - - - - T A T T T T AA TGCAGGT AAAA T A T CA TGAGTGAA TGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T TGGTGGT T T A T T AAAAA T T AAAA T T CA T CC T A T A - - - - ACGGAAAGAA
A T T AA TGACGT CGT AAAA - A T T A T AAAA T T T A TGCAAA T AA T AA T T ACAGTGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AA TGACGT CGT AAAA - A T T A T AAAA T T T A TGCAAA T AA T AA T T ACGGTGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T AAAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAGT AA TGT A T T T - - - - - - - AC T AAAA T T T A T T T T A TGGAA - AAA T C TGT T T
AAC T AAAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAGT AA TGT A T T T - - - - - - - AC T AAAA T T T A T T T T A TGGAA - AAA T C TGT T T
AAC T AAAGT AA TGT AA T AAA T T AC - - - - - AAA T AAAAA T CA T AA T T A T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T AAAGT AA TGT AA T AAA T T AC - - - - - AAA T AAAAA T CA T AA T T A T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T AGT T T AA T T - - - - - AAAC TGA T T T T T A T T T C - T AGT A - AAA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT ACACGT AA T AAA TGT AC TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT A T AAAAACGT AACAA T ACCGA - - - - - - - - AA TGT CAAA T T T T AC T T T T TGC T A T CAAAGT T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT ACACGT AA T AAA TGT AC TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGC T CAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT A T AAAAACGT AACAA T ACCGA - - - - - - - - AA TGT CAAA T T T T AC T T T T TGC T A T CAAAGT T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCAAC T T AA T A T AACG - - - - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGT TGAGAA T - - - - T T AC TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T AC T AA - - - - T T T AAA T T C T AA T A T T T AGT - - - T A T TG - C T ACAAA TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGGGT T T ACCA - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A - - - - - - - - - - -
AAA TGAAA TGAAA T A T AA - - T T AAAAAGT T T A TGT A TGT A - - - - - - A T AGTGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAGT - - - - - A T T T A T T AACC T A TGA T T CC T A T T C T - T A T - - - - - - - - AA T T A
CA T AGTGT TGT CCAAAAAA T AAA T AAGA T TGA TGT C T AGG - - - T A T A T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT AACGAACC T C T A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T ACC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T A T A T A - - - - - - - - - - T AC TGA T A TGT CC T T T T - - - - - - ACGT A T A TGT
GA T A T A T A TGT AGGAAAAAA T T A T - - - - - A T A TGT A T A TG - - - - - - - T AA TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACA T A - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A - - A T T A - A T A T ACA T A T
T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T AA T A - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T C T A T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGTGT AAAAACGT AACAA T A T A T A - - - - - - - - AA T A T A T A T A T A T A T A T AAAA T T A - A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - T A T A T A T A T A - - - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T A T A T AGT T CGT T AAA T A T A T A T A T A T A T A T A - - A T - - - A T A T A T A T A T
- CGAGAAGT A T AA - - - - - - - T AA T C - - - - - AA T A T A T A TG - - - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGC T CAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T - - - - - GT T C - - - - - ACA T A T AC T T C T AAC - - - - A - - - - T T CGGAA T A T
- T TGGAGA T A T CGC - - - - - GC T A T - - - - - TGT T T CA T A T AAC - - TGGT A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAGT - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T A T A TGCAGCGT T T A T T A TGGT T A T A T CG
AA T AGAACAAA T T T AAGAAC T AA T A T AA T CAA T CGGAACG - - - - - - GT A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGT CC T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T A TGT T A T T AGC T A - - AGT T CGTGT T T AA T C T - - AGT T - - - - - - - - - - -
T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T AA T AA T T - T A T TGT AACGAACC T C T A T CAA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T ACC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T A T A T A - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T AA - A T T A - A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A - - - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T A T A T A - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T AA - A T T A - A T A T A T A T A T
A T T A T A T A T ACAGCAAAA - AGT A T AAA T A T AA T CCA T A T A - - - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T - - A T A - - - - AC T A - - A T C T AAGT T T T A T T C T A T A T T A T AAAAAAA T AC
AA T AA T T C T A T T T AAACAAA T CA T T C - - - CAGT C T T T ACCA T - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGT CC T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAGT A T AACAA T T - - - - A T AA T AAACA T T T A T T CC - GA T AA - AA TGAAGAAG
AA T AGAAACA T T T T AA - - - - - - - - - - - - - TGGT C T ACGT A T CA - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGT CC T A T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGAA TGT
A T T AA TGACGT CGT AAAA - A T T A T AAAA T T T A TGCAAA T AA T AA T T ACAGTGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T T AAAA T A T T T A - - - - AGT T - - - - - - - T T A T T T A T A T A - - - - - TGT A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - T T - A T AAACGT AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AGCAA T A - - - - - - A T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T A TGT T A T T - - - - - - - - A T TGA T A T A T AC T C T - - AC T T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGCGT T TGGC - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAGT A T T T T A T T T - - - - - - TGT T TGT A T T T A T T TGA - - - - - - GC T AAAAAA T
A TGGT AGA T A T T AGAAA T - GT T - - - - - - - C T A T T TGAA TGC T A - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGTGT AAAAACGT AACAA T AA T T T - - - - - - - - - AAA T AAA T A T T CGAACAA - - - - - - AAA T AAAAA T
- A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T AA T A - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T - - - - - - - - - AGAACGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGCC T - - - - A T TG - ACCCCCA T A T T AA T T AG - - - - - - TGGGAGAA T AA
- A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T TGGTGGT T T A T T AAAAA T T AAAA T T CA T CC T A T A - - - - ACGGAAAGAA
AAC T AAAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T - AAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAGT AA TGT A T T T - - - - - - - AC T AAAA T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T A T A T A T A T A T - - - - - - - T A T T - - - - - - - A T A T A T A T A - - - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T - - - - - - T T T - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T - - - A - - - - A T A T A T A T A T
T T TGACAAAA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - T T AAACA T T T A T T AA T T A T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T A TGT AA T T T - - - - AAGCGAGA T A T CCGT TGCA - - - - - - A TGAAAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - CC T T T ACAAA - - - - - - - T AC TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T - - - - - - - - - A T TG - - A T T T AAGC T C T AGT C - - - - - - - - - - - - - AGAAG
AC T AAGA T CA T C T AAA - - - - T T AAAAGA T T T A T T AGT A T A - - - - - - A T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGA T T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAGT A T C T T A T C T - - - - - AGC T CAGT T T T T CA TGT A - - - - - T AAAAGCAAA T
GA T AGAGAAA T AA T AAAAGAC T A T AA - - - T T AAA T A T T TG - - - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGA - - GCCCAGCCC T A T AGC - - - - - - - - - - CA T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACA T T A T T T T T T T CA T T CAC T A T T T A TGT T TGT CACC - - - - - - A TGAAAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AAAG - - - T T T TGT A T A T A - - - - - - A T AC TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T AC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAAGGT
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AA TGACGT CGT AAAA - A T T A T AAAA T T T A TGCAAA T AA T AA T T ACAGTGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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AAC T AAAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAA TGT AACAGT AA TGT A T T T - - - - - - - AC T AA T A T T T A T T T T ACGGAA - AAA T CAGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGAACA T A - - - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGT - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACAA T - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T T A T T CA T T A T - - - - - - - CAAAACA TGG
- T CAGA TGT A T CACAAAA - - T T A T A - - - - - AC T A T T AAC T - - - - - - - T A T TGT AACGAACC TGT A T CGA T T ACCGCGC TGAGAGCGCCCAGC T C T A T AGC - - - - - - - - - - T A T T AAAAGAC T T T AA T T A T CCACACGGAAC T C TGT C T AAAAACGT AACA T T - - - - - - - - - - - - - - AAA T CA T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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