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MSA length = 6056
T - - - - - T T T A T - T A T T T AC T AC TGCCCC - AGT AAAACGT A - AAAA T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - C T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A TGA - - - - - - - - CC T AAAA T T T AA T T AAAAAA - - - - - - - - T A - - - - - T
T - - - - - - - - - - A T A T T C T T T TGAA T T T C - - - - AAAAC T AG - - GT AGA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGGT T T T TGCA T A T T CAGT TGGT T TGCGT ACAAAAGCAA T A T CACA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCG - A - - - - - C T T T T T AAAAAA T A T AAAAC T T A - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - AA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGC T CAAGTGGA TGT A T A - T A T AA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAAAAA T AC - GGACAA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AAC - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACA T A TGGA T CACAAGT A TGA T AA TGAAACGT AAGAGAAGGA T AA T AGA T AGA
T TGACA T C T A TGT ACA T T T T TGAA T T A T A T T T T AAAA TGT - GT T T T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A - - - A T T T - - - - - - - - - - - - T T AAGGGGGTGCCAAAA T A - T A T AAGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A TG - A T - - - T T C T A T CAAA T AAAGT AAAACA T ACCGA - - - - - - - - AA T
- - - - - - T C T A T A T A T T T AC TGCAA T T T C - - A T AAAA T TGA - - - - AAA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T T AA T T T CAC T CCAAAAA T AGAA T AA T A T ACAGGA T C - - - - - - - - - T
GGGGT AGT T A T A T CCC T A T T A T A T C TGAAGACAAC T C T A T T - ACA T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T AAA T T T A T T TGA T AGAA TGT AA T AAA T AAAGGGGA T A - T A T - - - - -
- - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - GA T AA T AC T TG - - - GC T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T T - GT C T - - - - - - - - - - - TGCAA T A T AA TGGGT CGC T A - T A - - - - - T
T T T T AA - TGACA T A T T AAGTGAAGGT AA - AA TGAA T A T AAC - CGA T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - C T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGCCGTGACACAAGC - T CGGCAA T C T CGAGT ACGAACGCAAAACGGGT A T A - TGT AC TGT
A T T T T AC T T A - - - - AC T AA TGTGA T CC T A T T CAAAAA T - - - - AAAAA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAA T AGTGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A TG - - - - - - AC T ACAAAAG - - GAC T AAAA T CAGT AGA T T - T T T A - A T A
TGGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAGGC T T T T - T AACGT C T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - C T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGCCGTGACA T A TGCGA T T T A T T T T T T CAAA T T CGGC T AGCGAAGGCA T AA - - - - - - GGA
TGCAAA T T TGT ACA T T CGC T CGAGT T ACAAA T AGAA T T A T - - CAACA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAAGT - - - - - - - A TGT C T ACAAA T AAAAA T AAGT AAAAAAGT A - T A - - - GT T
- - - - - - T T T A - - - - T T TGT TGAGA T T A T - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - C T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCGA T AAAAGAAGT ACCACCAGT A T A - - - T T - - - TGT CC T AA TGGAAAGT AA T AC - - - - - - - - - - - - - T T C
C T AACA - - - - - A T AA T TGT CAAAAA T T T A T A T AAACA T AC - - AAC TGT A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAGT A T A - - - - - - AA T AC T AAA T T T AAA TGGAGAAAACAAA T C - - - - - - - - -
GGT T AA - GT A T A TGA T T AAACGACC T ACAAGCGCGCA TGT - - - AAAA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T T AGT T T AA T T T CA T TGGAA T CAGT AAGT AC T TGGA T T A T A T T - - - -
T T T A TGT CAACGT A T A T A T T T T AA T TGT - - - - - - - - - - - - - - T T TGA T AC TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T ACA - - - - - - AGT A TGCGAAAGGAAAAA - - - - - - - - - - - - - T A T A - - - -
T AC T AA - - - - - - - - AAAAA T AAAGT T T T A T A T AGAA T CA T - TGT AA T T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGGC - T T CA T A T A T T AA T TGT AA T T - - - GGT AAAAC T AA T AAA TGA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A - - - - - - AA T A T T AAA T T ACGA T AAAA T A T AAC T AAA - T A - - AGA T
- T T T CA - T TGTGT - - - - GCCCACCA TGCACC T T AA T C T T T - - - GACA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGAAAA TG - - - T T - - - AGT CA T A T AAAA T AGT AAGTGAA T CAGGT - A - - - - - AAA
T ACGC T T T T A T A T A T T AAC - - AAAACAC - - ACAAA T C T AG - AGT ACA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGCCGTGACAA T A - - - - - - T AAA T T A T CGAA T T CAA T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - CG
AA T T A T - - - - - A T A T TGAGAAAAAAGCC - T A T TGAAC T AA - - GCAAA T AGTGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - C T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T C - - - - - - - - T A T T AAAA T A T AACA T - - - - - - - - - - - - A T A T - A T A T
TGT T A - GT T A T ACA T T CAC TGAAAAAGT A T AAAACA T T A T - GAAAACAAGTGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACACAAGC - - - - - CAAACC T CGAAAAAAACAAAA T AA - - - - - - - - CA T - - - - -
GGT T CA - T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - CGCC T T AA T A T TG - - - T T T A T AGTGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T C - A T A T AGT T T T AACAA T AAAA T AAGAGA T TGAGGT - ACGT - - AAA
AC T T CA - T CGCA T - - - - - T T CGAGT T CCAGCC T AA T A T AGT - T T C TGT A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAGT A T T - AA T T AGT T C T T T T CAAC T AA T T AAA T A T ACAGGC - A T C T C T AAA
- - - - - - - - - - - ACA T T T T C T CGAA T T T T - CCCAAAAA T CA - - CA T A T T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACA T T A T AA - - - - - GGT AC T AAGCGT CA T T AAAA T AAAAAAGCGA T A T A - - - -
T TGCGA T T CA - - - - T T T A T T A TGT T T T A - GT T AA T A T T AG - - T C T T A T AGTGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T AAA T T T AAA T T T T CGA T TGC T T CAA - - - - - - - - - - - - A T A TG - - - -
AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A - A T T T AAA T T T T AACA T T AA TGTGAA T A T A T TGGGAA T A TGA T AA
- - - - - - - - - - - A T ACA T A T T CGT A T T T T - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A TGAA T T TGGT T A T CGAA T T CAAAC T A TGGGA TGAGA T A - TGT - A T AA
- - - - - - T T T A T A T A T T T T T T AAA T A T T C - AA T AAAACGAA - - AA T CA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T T T - - - - - GT T T T T AAAA T T AAACAA - - - - - - - - - - - - - T A T AAGA T
GAGAGA - - - - - GT AA T TGT CAAGA T T A T A T A T ACA T A T A T T AA T A T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - A T A T
- - - - - - T T T A T - - - T TGT T CCA T A T T T C - AA T AAA T A T A T - AGGT T T T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGCCGTGACA T T A T T AAAGGAGAAACGGAAA TGAAAA T T AAGCCA T CA T T T A TGT AC T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AACAC T A T T AAA T AA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGCAGT - - - - - AC T - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGTGC T AACACAA T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T - T T T A T A T A T T T T T T T T AC T T A T - T T TGAAAC T A T - - AA T AA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T CA - - - - - AAGCCAAAAA TGCAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T
AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T AAAC T A T A T ACC T AAGAA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A - - - - - - A T TGT T A T T ACA T AAC T AAACAAAC T AA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GT CGTGGAGAC T T T - GA T CAACC T C T C - AGA TGT A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T A TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAGT A T T AA T - - - GT T AGCCA T ACAAAA T CA - - - - - - - - - - - - - TGT - - A T A
- - - - - - - - - - - - - - T CAAAAAGAA T T A T - GGCAAAAA T T T - - AGAGA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CA - C T T T CCC T A T T AC T A TGGAA TGGAGT A T AGAA T T A - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T ACCCGAAGAAA T T AC - GA T AAAAA - - - - - T AA T A T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T - - - - - - AA T T TGT AGAGTGA TGAAAAAA T AGTGA T AC TGT A - T A T
GAGGC - - - - - - - - - - - CACCA T AA T TGT AGC T AAAAA TGA - - AGAAA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T AAA T - - - - - - C T A T TGGT AGAAAGAA T CAA - - - - - - - - T A T - - T CC
GCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAAAA T A T T AAA T AA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - C T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - T T A
AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T A T AC - - CCAAA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - C T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGCCGTGACAA T A T T - - - - - - A T TGTGGT AGT T AA T AAAAA T AAA TGTGT A - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - T CAA T CC T AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - TGACA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA - T AA
T T TGC - - - - - - - - - GT T A T T T T AC T T T A - - - - - - - - - - - - - - C T TGA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T - GCAC - AGT T T TGT CGT TGAACAGAC T A T ACCGAGAA T T T AA TGT
CAAAAA - - - - - - - - T T T AGTGA T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - GT TGA T A T TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGCCGTGACAA T A T T AA T T CAAGTGT CACAA T A T AACA TGCCAGA T C T A T AA T AAAACA T
T CGA TG - - TG - - - - - A T T T T CGAA T T A T - GT TGAAAA T T T - A - - - - A T AA TGT CAAGGA TGGAA T T A T T CGA T A T A T AAAA T AACA T A T T T AA T A T T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T A T T TGC T A TGCCCC T AGT CA T AACCCACAAAA TGGGGTGTGACAA T AA T - AA T T - GA T A T CCAAAC T T AAGGAAA T A T A T AAA - - - - - - - - A T A
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