
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5133
CAAAAAGCAAGT CCAA T AAGTGAAACCA T T T T T T - - - - - - - - - - A T A T AC TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T ACA T ACGA T - - AAAA T AA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT T AGT AA T T T A T A T AAGAG - - - - - - - - - - - - A T T AAAAC - - - - - - - GTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAC TGT T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA T A T AA T AC T AAC T CAAGT T AC T AAGT T A T - - - - - - - - - - A TGA T T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - CGAAAA T ACC T AGA T T T T - - - - - - - - - - CCGAAA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAGT AGT A - GT A T CAAA T AA T CGAC T T A T T AAC
AAAA T AAGAAAGT T AGT AA T CAAA T T C TGGT - - - AC T AAAG - - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - AAAAGAGTGA - - GA TGGT A T T T T AGT T C T C T ACAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGA T T T T C T CAA T A T A T T AGAAAA - AAC T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGT C T CCCCC T T T T A T AC T AA T AAGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T AACAAAAAC T A T T AA T T - - - - - - - - - - T T - - - - - - A T AA - - - - T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T A T A T AAAAA T - - AAAA T A T T A T T - - - - T A T T CGCCACAC T T T T T TGAAG
CAAA TGT CAAAAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACAAGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T AA T TGGGT AGGT A T C TGA
CAAA TGACCAGGT CGGT A T A T A - - - - - - - - - - - - A T TGAAA T - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A T - - - - - - - GT A T AAGAAGAA - - - - - - - - - CA T T A T C T T ACGA T AAA -
A T A T T T AAAGTGT T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AGT T A - - - - T AC T T T AGGG - - - - T C T A T AACA
GAA T T TGT CAC T T AA T T T AA T AA T A T A T T T T TGT - - - - - - - - - - AAA T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T AG - - - - - - - - - A T T AAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAG
GAAACAAA T AAA T A TGCAAAAAAACC T CGAGT A T - - - - - - - - - - - T A T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - T AGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAC TGGAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGCCGT TGAAGGGC T C T AAAA
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 T T AA - - - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TG - - - - - - - - - T AAAAA T T AAGGC T CCCCC - - - - - - - - - - - - - A T AA T A T A T T AA T T T AA T A - A T AGCACA T A - GT C T ACA T A T A T A
T AAAAAA T A T T ACAAA T ACAAGAAC TGT CC T - - - T C T T A T ACAA - - - - - C TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T AC T T AC T A T A T A T AAAAA TGA T - T AA T T T T AA T AAA TGT T C T ACAAA T
CGAAAA T T A T AAGAGA T AGGT ACAGT T - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T AGAAAAA - - A T AAAAA T A T AA T - - A T AAA T AACAAAGACGC T A TGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T TGT A T T AA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T A T T A T A T AA T - - - - - - - - - - - - AAAGT AA - - - ACC T A T AGT AAGT A T A T AC T A T AA
T A T T T T A T AAAA T AGA T AAA TGCAC T T A T AC T T T - - - - - - - - - - - - TGT C TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A TGT C T T AA - - - - - - T AA T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G
AAAC T AACAAACAAAGT AAAAAAAC - - - - - - - - - ACCAAAACAA - - - - - C TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T ACAAA T AGT A T ACAAGAACAA - - T AAA T T T AAC T AGT T T A T AGT AAAA
AAAGT AAAAAAAAAAACAGGT A T AA T A T CA T T T CGT T AGT T T AAAA T A T T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T A T T AAAC T A - C T T CAA T A T T AAAA - AA T T T A T T TGAA T T TGT TGTGCGA
CAA T AAGCAAAA T CAA T AA T CAAAAA T CAA T A T T AC T AAAA T A - AAAGA T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CCC T T - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T - A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T A T A T AA T AAAAAAAA T CAAAAGA T AAGT CACAA T T T A T T T AAACAC
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAACA T T T A T T T C T A T AAAAA T A - - AA T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCCA T T T A T AA T A T AAAC T A - - - ACAAAGAAAA T - - GAAACC T TGT AA T CA T T T A T T AAA
- - - - - - - - AAAA T A T A TGCAAGGT A T T TGGA - - - - - - - - - - - - - - AC T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T AAGAAC T - - ACC TGACAA T AA T CAA T T C T CA T CCAGAGC T ACAAAGAC
T A T CAAACAGTGCCAGTGC T T CGT T TGT CC T T T TGC T AAGA T A - - - - - - A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T T AA T T T AAAA T T T A TGAAG
CCA T T CAAAAA T TGT A T CCA T CCA T T T AC T T T T AA TGAAAA T A - - - - - - T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A TGA T AAAGA - - - - AC T CAAAGAA - - - - - A T A T T AACAAAA T T C T TGAAAA
CA T ACAAAAAAAACAA T AAAACAA T T T T A T T - - - - - - - - - A T A T - - - T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T AGT AAAA TG - - ACAAAA T TGA - - - - - A T T TGGCCA T CACA T TGCAAGT
CAGT T AA T AAAAC T AC TGC T T AAAAC T T T AA T AGT T T AAGGT AGA T T T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T A TGGAC T T T - - ACACGA T AAA - - - - - AC TGCA T T AGT AAACCA T T AGA
AACGC TGTGAAACC T CCAAAGAGAACGT CA T T T T A T T AACAAAA - T C T T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T T A T AA TGCCA T AAGAAAAGT A - - - - - GC T T CA T T AGAGCAACA T ACCA
CAAA T AAA T A T A TGTGAA T AAA T AA T T T T T T - - - T T T AAAA T A - - TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T T AACAA - - - A T AAA T AGAGT - - GT AAC TGT CGAAAC T T T CGTGT AG
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 T T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T AACA T AAAA T T AAGGGC T CCCCC T T T T - - - - - - - - - A T AA T A T - - - AGT A T AA T AAA T - - CA T A T A T A T A T A T A T A T A T A
GGT C T T A TGGT ACGT A T AAAAA T A T T T T T AAA T C T T T T AAACA - CCA T AC TGT AAGA T T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T T - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCCA T T T A T AAC T CA T AGT - - A T ACAAAAA T CA T A - A T CA T T AGT ACA T T T AA T A T CAAA
C T AA TGGAAGGA TGGA T A TGCAAAA T T AAGA T A T A T AACAA T AAAA T AAGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T AAGAAAGAA T ACA T AAAAAC T A T A - A TGT CAAGA T T TGGCA T T A T AAGA
A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T - A T A T - - - - - - A T T T AAA T AA - T A T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T AA T CA T A T A T - - GCAA T AA - - - - - - - - AAA T AAAGAGAGGGGT AAAAAA
CGA T T AA T A - - - - - - - T T AAA T AAA T T T T A T T AA - - - - - - - - - - AAGT A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A - - - - - - - - - - A T T AAA T T CAGA - A T AGT AAA T A T AAA T ACAA T A T AA
T T AGTGACA T CA T AACGAAA T A T A T C T T CC T - - - A T AAGAA T A - - - - - - GTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AAAAGAGAGT - - GAA TGAAAA T AA T AA T T AAAGAAAAAAAGT T T T TGA T AA
A T A T T AA T AA T A T TGGT AAAAAAA TGT T C T C T A T - - - - - - - - - - T C T T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T A T T AAGA - - - - AAAAGAA TGT T - AGT T T A T AA T AA TGGT T T T A T AAA T
T T CA TGGT ACCA T AA T CAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AGT A T AA T CAG - - - ACAGAAGTGG - - AGT AC T T T A T A T A TGCA T CA T AGT A
C T AGTGA T TGAA T T A T TGAA T AAAAGT T A T T T T T - - - - - - - - - - A T A T AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T AGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T T T TGAACC TGT AA T AC T C
T T T C T AA T AAAA T ACA TGGA T A T A T AA T AAAAGT - - - - - - - - - - - T A T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AA T T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T CA T T AGCA T T T TGT CC T A
CGAAACA TGAACGCGT T AAACAAGT TGCAA - - - - AC T AAAA T T A - - - - TGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT A T CAGT T C T TGAAAAAG
C T AC T CGT TGT AGT TGCACGAAAA T ACCA T C T CA - - - - - - - - - - CAA T A T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCC - AAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCCA T T T A T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T ACCAGA T AA T A TGTGAACAA T A T T C T A T T A T - T T AAAC TG - - AACAA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AACAA TGACG - - - - - T AAAAA T AA T - AA T AAA T A T CCAAA T T T T A T T T T AC
- - - - - - - - AAAGT T AGC T AA T A - - - - - - - - - - - - A T AAAA T T AA - - - - - GTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T AA T T T T AA TGAAAG
GAAAA TGT T AAA T A TGTGAAAAAACC T T ACA T T T A T T T A T A T TG - ACC T A TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACC T A - - A T AA T C T A T AAAA T T AA T - - ACA T T T CA T T CGT T C T CC T TGGAG
A T A T AGA T T A T A T A T A T A T A T A T AA T C T A T A T A T A T T T AAA T CAAA T C T A TGT AAGAC T T A T T T AAA T A T AGCGCC - AAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AA T A T A T A T AA T A T AGGAGCC T T A T AAA T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A
GA T T T AGAAAAAC T CA T AAGGA TGTGGT AGT T T A - - - - - - - - - - T AC T T C TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AC T T C T T AAAAG - T T TGAAGA TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A TGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACAAA T T AA T T TGT - - - - - - - - - - AAA T AA TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T A TGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAAACA T T T T T A T TGTGAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T ACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AACCAGTGCAA TGAC T CAA TGTGA TGT TGA T C T AA T - - - - - GA - - - - AGTGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAC T T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T ACAAGT AGT T A T - - A TGAAAAGCA T C - - - AGGT T CAAGGGGGTGT A T T TGA
AAAC T A T T TGGGT T AAGAAAAACAA T T T CGAA T T A TGAAGA TG - - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T AACAGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T T T T C T T AA T T T AC TGT AA T T
T T A T T T A T A T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCCAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT T AAAA - - - - - T A T CAGT AA - - - T T A TGT T AA TGGT AC T C TGT AC TG
CACA TGA - GAGACC TGCAAA T T - - - - - - - - - - - - AGT AAAA T - - - - - - - - TGT AAGAA T T A T T T AAA T A T AGCGCCAAAAAC T AGGC TGACAAC T CC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAACA T CCGGAACGGA T AGGCACAC T T AGAA - - - C T CA T AGCAA - T AAAC TGT AAGAA T T A T T T AAA T T T CGCGC - - AAAAC T AGGT TGGCAAC T C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAAACCAAGT T CC - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CA T T T T T A T TGT AAA T ACAA T AAAAA T T AAGGC T CCCCC T T T T A T A T T AA T AAAAGA - - T AGAAAACAA T T AA T AA T C T A T T TGAGAAACA TGC T T
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