
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6360
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CA TGGCGACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA TGGCGA T CC T T A T T TGA T A T T AAAAA T T AA T T T T ACGAAAC T A - AAAC TGA TGGCCGA T T A T CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGT T T AA T CAGAACA T T T CAA T ACAGCCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - - A T CCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAAA T AA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA TGGCGACCC T - A T T TGA T A T T AAAAA T T AA T T T T ACGAAAC T AAAAAC TGA TGGCCGA T T A T CAAA
T TGT T - - - - - - - - - - - - - AA T T T T A TGT CA T - - - GGG - - - - CC T - - - - - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGAA TGC T - - A - - - - - - - - - - - - - - T ACCCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA
ACAAC - - - AAC - - - - - - AGGT C T C T CACC T T - - GT AAAA - A TGT - A - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T AACA T A T T CGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CAAA - - - - - - - T C T ACGAAACC - - AAA - - - - - - - - - - - - T AA TGT T
T AGCC - - - - - - - - - T TGT A T AGGT A T A T AA T - TGTGAAACA T C T T - - - - GTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T CGGT T T CGT AC T TGTGA T - - - - - - - CAACCGTGGGGT A T T AA - - - - CAA T TGC - - - - - - - - - - -
T TGA T T T CAA T C T AC T T T T CA T AAA T A T T T A - - A T A T AA T A T T T T - - - - C TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGC T CAGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA TGCGGGA T T T A - - - - - - - - - - - - C T T T A T TGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - - - - - C TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAGT AC T C T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACC T AC T AAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGCA - - TGA T - - - T T TGT TGT T AA TGT T C T A - A T T T A - - - CCC - GT A - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T T T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - C T A T T A T CCAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGCAAG - T A TGAAA T - - - - - - - - AGTGT AACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T AGT AGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAC T - - - - - - - - - - T T T CGCC TGT A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAGGGT AGT T A T T - - - - - - - - - - - - - CA T T CA T T T ACCGT A T T T T A - - - - - - - - - - - TGAGTGC T CAC
C TGA TGA T AA T CGGCCA T TGA T T T TGA T C T A T - GTGA T A T AA T T C - - - A T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CACC T T T T A TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGTGAGGT T TG - - - - - - - - - - - CAA TGT A T T AA
A T AGC - AAAA T - T A T T T TGA T T T TGCACCAGA - AAAAA - - - - - - - - - - - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T TGT T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAGGTGT C T C T - - - - - - - - - - - - - - CA T AAAC T T T T AGAAGA T - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAGAGT T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACCCGT T ACCGC T - - AAA - - - - - - - - - - - - - - T T T AA
T CGGA - - - - - - - - - - - T - GAA T T TGCACC TG - - - - - - AA - ACCC - A T - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T CAAGAC - - - AAA - - - - - - - - TG - - - - T T A TG
T T AA T T T T AAC - TGT C T T A TGT T C T AGC T T C - - - - - - - - - T CCCC - - - - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACA T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - AA T T AGT CA T T AC T AA T T A T A T A - - - - - - - - - - - T T T T T T A T
GCGAG - - - - - - - TG - - - - CAC T T T C T A T T TG - - - T AGA - - A T CC - A T C - C TGTGACGGCA T CGT AGGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGA T T CGA T - - - CA T T CA T T T T ACGT AAAA - T TGGT A - - T T T - A T A - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACAGT AA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T CGAGGT TGA - - - - - GA TG - - - - - T T AGTGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AAACAGAACA T T T CA TGGCGA T CC T T A T T TGA T A T T AAAAA T T AA T T T T ACGAAAC T AAAAAC TGA TGGCCGA T T A T CAAA
A TGCGT T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAGAACAC T C T - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CGT - - T AA T - AGT T T - CA T T T AA T A T A TG - - - GGA - - - - T T T - A T A - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGAAGAC T - - A - A - - - - - - - - - - - - T AC TGAA
T T C T T C - GA T T - TGT T T T AA T T T T C T A T ACCAAGTGT AC T T T T T T - - - T T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAA T T AA TGT T T A T T TGACA T - - - - - - - - - A T T ACAGGGT AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AGT - - - - - - - GA T T T AAAACAAACA T TGT A - AAAGA - - - T C T - - - - - GTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T C T ACCACGCGGT T AA T CAGAACAA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T T - - - - - - - - - T T T TGA T A T TGAA T AAA - GAAAAAA T - T T T A - - - - C TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAACCAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACC T A T T AAAA T CAG - - - - - - - - - - - T CAACA T TGAG
ACGAC - - - - - - - - - - - - CGAA T T AACC T C T AA - A TGAAA - GT T C - AGA - C TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAACACAA T AGA - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T T CCC T T ACAA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - CA T T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAACACAA T AGA - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T T CCC T T ACAA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - CA T T AAG
- - - - - - - - - - - - - - AA T T CGA T A T A T A T T AGA - A T AA T A T A T T T T - - - - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAACGT AA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - A T AGA T ACC T T CGAGC T T AACA - - - - - - - - - - - - T AGGGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGGT AA T CAGAAC - - - - - - - - - - - - - GT T AAA
T CGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAG - - T C T T T AAAA T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA T T T CA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - GT T AGT CGAACC T T C TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA TGGCGA T CC T T A T T TGA T A T T AAAAA T T AA T T T T ACGAAAC T AAAAAC TGA TGGCCGA T T A T CAAA
A T A - - - - - AA T - TGT - - - C T AC T AACA T T C T - - - AAGA - - A T T T - A TG - GTGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAAAC T - - AAA - - - - - - - - - - - - G - - - - - -
A T AA T T T T AA T A TGT T T T A T ACA T AAC T T T A - T ACAAAA T A T T T T - - - AA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGCAAGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA TGGC - - - - - - C T AAA
A T AA T T T T AA T A TGT T T T A T ACA T AAC T T T A - T ACAAAA T A T T T T - - - AA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGCAAGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA TGGC - - - - - - C T AAA
A T AA T T T T AA T A TGT T T T A T ACA T AAC T T T A - T ACAAAA T A T T T T - - - AA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGCAAGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA TGGC - - - - - - C T AAA
A T AA T T T T AA T A TGT T T T A T ACA T AAC T T T A - T ACAAAA T A T T T T - - - AA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGCAAGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA TGGC - - - - - - C T AAA
A T AA T T T T AA T A TGT T T T A T ACA T AAC T T T A - T ACAAAA T A T T T T - - - AA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGCAAGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA TGGC - - - - - - C T AAA
T CGCCA T TGA T - - - GC T T T AA T T TGAA T AA T A - A T AAAA T T T T C - AGA - GTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGGGGT AAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C TGGAAA T T AC - - - - - - - - - - - - - - CCGGCGAA
T T AAGT - T AA T A TGC T T T C T A T T T AGA T T AGA - GT AGAACACA T T A T A - C TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CACCACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAG - - - - - - - C TGAAGAAGC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA TGGCGA T CC T T A T T TGA T A T T AAAAA T T AA T T T T ACGAAAC T AAAAAC TGA TGGCCGA T T A T CAAA
T T A T C - - T A T T - AGT T T - T T T C T AAAA T T T T - - - TGAA - - A T T T - - T A - GTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAGGCAAGGT T - A T T T T A T C T T AAA - - - - - - - - - T T CAACACC - - A - - - - - - - - - - - - - - T AC TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA TGGCGA T CC T T A T T TGA T A T T AAAAA T T AA T T T T ACGAAAC T AAAAAC TGA TGGCCGA T T A T CAAA
C T CCC - - - - - - - T A T T C T T ACCACA TGT T AA - - - T AAA - - AAC T - GT A - C TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAA TGC T AC TGA - A T T TGGAA T AAAG - - - T TGT T T T T C TGT A T T T - AA T - - - - - - - - - - AGT A T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCGGG - CCAGT - - - T C T - TGAA TGGCA T C TG - - - T CAGC - CCCC - A T - - C TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAC TGCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAC TGCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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