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MSA length = 5674
- - T T T AAAAAC T A T A T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - TGTGTGT T AGT AAGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AAGAACCAC - - - AA T T T TGA T T T T T AA T T AAACA T AGGT A T AGGT - - -
ACAAAAAAAA T T A T T AAAA TGA - - AA - - - - - - - - AAC TGCC T T T A T A TGT TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA - - - - - T A TGT A - - - - - - - - - - - - AACGAC T AGTGACGAA T CA T T T A T - - -
AGGT AAAAAAAGGTGGTGAGAA - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T T T T A T CA T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T - - - CA T ACC - - - - - GT A T T A T T A T T T A T T AC T A T A T CC T A T ACAA - - -
GCGT CAA T C T T T A T CCCGCCAA T CAA T T AAGT T T AA T AA T AC T T AC T A TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T A TGCAAAAA - - - - - C T T C TGTGA T AAGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - -
- CA T CAAAACGCACGA T A T T AA T T AAGT AAAGT T A T AA T T T A T T CA T T TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T T TGT A T T A T - - - - - T T AC TGT T T T T AGT AAAC - TGGAA T A T A TGA - - -
ACA T CAAAAC T CA T T CA TGCAAC TGA T - - - - - - - - - T T AAGT A T AAAGGC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - AC T CA T AC TGT A T T T A - - - - - - - - - - - - - - T TGGT T T T AC T T T A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T C T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T T T A T T TGC T - - - TGGT T T AAA T A TGA T T T A T CACAAAAGGT AGAA - - -
ACAAAAAA T T ACACAAAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGACAGCCAC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCCACAA T TGT - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T AAA TGT A T A T T A T T T C T C - - AA - - - - - - - - - - TGA T T T T T T A T A T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T A T TGA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA T T T AAAGC T T T AAAA - - -
ACC T AAGT AAC TGT T TGT T T CA - - AA - - - - - - - - - - A T CC T A T AAGTGAC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGTGAC T A T AGC - - - - - T ACAA T TGGCGACGAGGA T AAAACA T T ACGA - - -
AAACAAAGTGACA T T AA T T AAA T T - - - - - AA T T AA T C T A T TGTGT C T A T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T A T T CA T CGC - - - - - CA T T T T T AAAAAACAA T T T ACCA T T A T A T AA - - -
- T T T AAA T AA T AA T T AAGCCAG - - GA - - - - - - - - - - AAC T T AGGGCCA T C TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACCA T C T A T T AC - - - - - TGGAAAAAA T T AA T AAAA T A T T AA T A T A T AA - - -
- - GT CAAAAC T TGT AAA T T T AA - - - - - T T AA T T AAA T TGT T T T T T CA TGGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA - - - - - CA TGGG - - - - - T ACCAA T CA T T AA T CGT AAAA T CC T C T A TGA - - -
A T AC T TGGAA T T AGT CAGT T AA - - - - - - AAA T T AAA T CC T AAA T AAA T AA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAA T AA T A TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - AA T A T T A T T ACAC T CA - - A T T - - - - - - - - - AAAC T T A T CAC T AC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T ACCA T ACA - - - - - CC T ACGT T A T A T A TGAGGT AAAAAGA T A T T T - - -
- - - T AA TGGCA T T TGAAAGT AG - - - - - T AAA T T AAA T AA TGT A T CA T CGT TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T - - - CGT AAA - - - - - CGCCGGC T A T AAAGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - -
- CAAAAAAGA T T A T AGACGT AA - - - - - AAAA T T AAA T AA T A T ACAA T - - GTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AACA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACAA TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA TG - T A T A TGAAA T A T - - -
AAGA TGGAAAGT A T T CA T T TGGT T AGT T AAAGCAACGGC T T AACACC T A T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACC T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T - - - - - - - - T T A T T AC T C T AA - - - - - T AAA T T - - - - - - - T T T T TGT - - A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T TGT ACA T AAA - - - - - T T A T AC T AA T AAA T AA T AA T AAA TGCAGGAA - - -
- - ACAGAA T T C T A T T AA T CCAG - - - - - T CGGT AAAA T T C T C T A T TGT C TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT C TGT T T - - - - - - - - - - - - TGT T ACAGC TGAGT TGAGGT T T T A T A T - - -
AA T AAAAACGA T A T AAAAA T AA T T AA T - - - - - - - - - AA T AC T A T CGT AA T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T CACAGT AA T T A T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T A TGGTGGT A T T AGA - - -
AGGTGAAGT T T CGT AGAAAC TG - - GA T - - - - - - - - - CGA TGT A T CGT CGC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGC T T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT CGCCGT CGC - - - - - - - - - - - T TGT TGA TGTGA T AGCCGCC T AAGA - - -
A TGT T A T T T T T T A T T T AAC TGA - - AAGT A T A T T T AAA T C TGAGT ACC T A T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGA T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - - - - - AA T A T T AC T T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- CAAAAAAGA T T A T AGACGT AA - - - - - AAAA T T AAA T AA T A T ACAA T - - GTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - ACAGAA T T C T A T T AA T CCAG - - - - - T CGGT AAAA T T C T C T A T TGT C TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T CGAAC T A T T T TGTGA T T T - - GA - - - - - - - - - - T TGT C T AAGGTGAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGTGACCA T A T T AA T AACGT CAGAGT TGGT T TGAAAA TGAAGA T AAGA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - ACA T CAGT AC T AA T TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T AA T AA T AA T - - - - - ACCC T C T AA T A T AGT A T TGCCAAC T A T A T CA - - -
A T AAAAAAAAACA T TGAAA T ACA T AA T - - - - - - - - - CACC T T A T AGAGAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGAGACAGT T AA - - - - - T T A T T T AAA T AAGT AAACAAAGAAAC T AA - - - - -
ACAA T A T AAAA TGTGGT C T TGT T C - - - - - - - - - - - - A T AA T A T T AC T T T T TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T T T T CA T ACA - - - - - GTGCCGC T ACGAAAAAAACAAAGAGT T T CAAAGG
- T T AGA TGT T T CACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAACCAA T A T AAA T A T AAGGT A T T T TGT A T A T CACA T T T T T TGT T TGT T CA T
- - - - AAAA T A T TGT CAGA T T C T T T AA - - - - - - - - - - GT ACGT A T T C T C TGTGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGT AAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T C TGTGACGAA T T AAA T A T AGT AGT AAACAGT ACAGT T C TGT AGAG - - -
C T T A T AGT AGA T A T T AACA T AA T T AA - - - - - - - - - - T T CACA T TGGT AAA TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAAAA T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AAA T A T T A T AA T AAA T AA T AA T AA T A T T T A T T T AACA T A T T AGAG - - -
CC T TGGAAAAC T AAA T AAC T AA - - AA - - - - - - - - - - GGA T T T T A TGCCA T TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGCG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCCA T TGT T A T T A T AAA T T CGGTGT T T T A T AGCACAA TGT AC T A TGA - - -
GCA T TGAACA TGA T T CC T CCCC - - AA - - - - - - - - - - CCC T CC T T CA T AGGTGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T AGGGAACAA - - - AAC T C TGT TGACGACC TGGC TGT CGCCAGACCC - - -
A T A T AGAAACC TGT T A T T T T T A - - AAG - - - - - - - - - ACAA T T T T ACCCAC TGT AGT A T T C TGAA T T CGGC T T AAA T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACCCACCAC TGG - - - - - CCACCC T CGT T T T T T A T AGAAAGAGGT CGAACGC
AAAGAAAACAA T A T AAAAA T AA - - T A - - - - - - - - - - CC T T T A T A TGGT CGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T T T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGACAACA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAAAC T ACA TGAC T T AA - - -
T CCCAAGA T CACA T T CGTGT CA T T - - - - - - - - - - - - CCCAA T A T AAC T AGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAA T A T T AGTG - A T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T AGCA T ACCAAGAA T A T CC T AAA T A T CCAACAACAA T A T CC T AAACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T A T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA - T AAA T A T AAA - A T T AC T T T A T T AACA T T T T AA TGAAA TGT A T AAGA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GAAA T AA T A T T AGAAGAA - - AA - - - - - - - - - - C TGA T A T AGA T T AGTGT AGT A T T C TGT A T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T T AGA T T - - - - - - - - AGA T T T T T AAGGT CGC T A T CGGT C TGT TGCAAA T
GTGAGAAA T A T CGCCAAA T T AC - - A T - - - - - - - - - - GAAGT T A TGAGA T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA - - - AGA T TGAAAG - A - T T T T T T T T A T T ACCCAAAAAA T T T TGT T A - - AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T AC T ACA TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAA T T AGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T AC - - - - - - - - - - - - ACACCAA T ACGT A T AA TGGTGAC T T T CC T - - AA T
- - - - GCAGTGGCGTGCA T A T AA - - CA - - - - - - - - - - - - GGCGT TGCC T AC TGT AGT A T T C TGT A T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACC T ACCCCAGAA - - - - AAAA T C T T T T T T T T T A T A T CA T TGCA T T T T - AA T
A T T T AA T C TGAAA T T A T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AACAC T CAC TGT AGT A T T C TGAA T T TGT C T T AA T T A T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - GT T AAAC T AA - - A T - - - - - - - - - - - - - - T AGT T AG - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T AGACAA T A T T ACAGT T AGT A T CA T AGT A - T T A T AC T T T T T AC T T AAAC TGGT T CCGT AAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGCGA T A T A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T - - T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACC - - - - - - - - - - GAGTGAGAAACAGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGA T C T TGACAA T A T T ACAA T A T AAA T AAAAA T AAACA T CC T CACAGA T AA T AAA T A T AAGGAA - - AA T
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