
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5728
A - T T T T A T AGCCAC TGAGCACA T A T A T T T C T - - - - - - - - - T ACA T A T T TGTGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T CC TGT AGGAAA T - - - - - - - - - - - - C T CAAGTGCCGT AAC T CA T T A T - - - -
- - A T T T T T CACCCCCGAGA TGGGGTGGCAC T AC T TGC - - - T T C T T ACA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCA T T CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T AA T T T ACA T CCAAA TGAAGG - - - - C T AACA T T T T T T AC T CGAA T T T - - - -
- - T T C T A T CC T T T T T TGA T A T A T A T T A T T AA - - - - - - - - - - - - GT A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T TGA T T AGGT T T C T AC - - - - - - - - - AAGGT A T AAAACAA T CAACC T T CGCA
- A - - AAAAAAGT A T A T AAAA T A T A T A T T ACAGT T CAAAG - T AGA T A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T T AAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T A T CA T AGGT T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA
A - - - A T A T T T T T T T CAAAAA T ACCCAAACAA - - - - - - GA - GCCCCA T C T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T ACGT A T C T CAGGGT - GAA T - - - GACGACAGCAA T AA T T T TGACGT CGT A
- - GT A T T T CAGT A T AAAAAA TGGACA T T A TG - - - - - - - - - T ACGT AAA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T 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 T A T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T C TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T AGT A T - - - - - - - - - - - - - AA - - - - CGTGCA T T T TGTG - - - - - - - - - - AC T
T T A T C TGT TGGT ACGGGAAA TGAGAAA T T AA T T T T A T AC - GAAA T ACC T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T ACA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAACGT TGTGACAA T T T CAAA T T
- - GT T T CAA T A T T CCGTGAACA T AGAAC T AC - - - - - - - - - AA T CAA T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A T A TGT T CA T TGGAA T A - - - - - - ACAAAAGTGC T T CGT T TGT CCGT ACA
- - - - - - - - - - - AA T T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T A T T - - - - - - - - - - AAAAA - AA T AGA T AA TGA T C T C T - - T T CCAGG
- - - - - - - - - - - - T T CAGGCA - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - T ACGGACA T T TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T TGT A T ACA T A T A T AGA T A - - - - - - T T T T AGT CACGTGA T T AAGT T T ACCG
- - C - - - - - - T A T T T T AGAA - - - - - - - - - - - - - T T TG - - - - T AA - CA TGT A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T TGT A T ACA T A T A T AG - T AAC - - - ACCGGCACAGCGT TGCCCAC T T T T ACA
- - - - T T C TGT T T A T T CAAA T T T AAAGC T C T T - - - - - - - - - - GCC T A T A T T TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T C T AGTGTGT AAA T T T - CAA T AAA - AAAGGA T C T ACCAGT T C T AC T T CA T T
G - T T A T AGT AGT T T TGAGT T CAAGT T T TGA T - - - - - - - - - T A T A T ACA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T CA T A T TGCAGGGT AC - - - - - - - - AAAAAAA T T A TG - - - - - - - - - - - - - TG
- - A T T T T T AA T T T T T CGAA T T A T T TGAAC T T C T T T T T - - - GTGA T AC T AA TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T C T AA T ACA T CAACGC - - - - - - - - - T T AAAGT T T T CAAAC T T AAGT A T A T T
- - - - C T CCAAA T C T T TGAA T AAAAAAA T T AA T T T T A - - - - T A TGT A T AAA TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A TGTGTGT AACA T T A T AGA - - - - TGAAAACCGCA T C T T TGT A T T T - - - -
A - T T TGAAA T TGA T T AGA TGT AC T TGGT TGAA T T TGT - - - AA T CGA T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGA T AA T T AGA T T AA T T CC - - - -
- - T T T AA T AGA T A T T TGGGGTGT A TGTGT AA - - - - - - - - - - - - - T A T A TGTGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A TGT TGGT AAAAA T - - - - - - - - - T CAAAAGGGT AAGC T C T AAC T T - - - -
A - 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 T A T AA T T A T A T A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T ACA TGCA T A T AAAAA T TGG - - - - T T A T A - - - - - - - - - ACAAAC T A TGTG
G - C T ACA T T A T T T TGT C T A T T A T AGAGT AGA T T T T AA T A T - - - - CA T AAGTGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T AAGT ACA T T T T T AG - - - - - - - - - T T CAAA T T A T AAAAC T T A T C T A T T T T
- - T T CCAGC TGT T T T T AAAGCA T AAAAA T CA - - - - - - - - - AA TGT A T CCGTGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T C T A T AGA TGT T AGT - T AAAA T AA T CGGT AAAAAACAGAACA T T T T T A T A
- - - - - - - - - - - - A T T CAAGA TGGA T T T T CGG - - - - - - - - - GTGGT AGAGGTGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC TGAGGTGTGT AGT T CA - - - - - A T A - TGTGAAC T AAA TGA T T CAA T CA T T TG
- A - - T A TGT CA T T T T AACAA T AAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T CA T A T ACAGC T TGA T - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAAA
- - - - T ACACAA T A T A T ACAAC T T ACAA T T C - - - - - - - - - - - - - - CA T ACA TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCA T T CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T CA T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A
- - - - T CA T AAAGT T T AAAAAGAAA T A T C TGA - - - - - - - - - TGGT AACA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T CA T A T ACAAC T T AA T - - - AA - - - - AGCGGAC T TGA T C T TGC T T T T T TGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T AGA TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T AC T AGGGTGT - T AAAACACGT AGAGC T C T T AA T T T T AAC T C T - AA
T - A T A T A T AAA TGCAACAGAAAACAGAAAAC T A T AA T AAACACC T AAA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T A T A T A T A T A - A T AAA - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A - T
- AACC T AA T AA TGT T T AAAGTGA T T AAGT T A - - - - - - - - - - ACA T AAA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T AA T A T A T A - - - - - - - - TGAAA T T - TGAAAA T A TGGAACA T A - - C T T CAGA
- A - - - - - AAAA T A T AGAAAA T AAAAAA - - - - T T A T A - - - - CA TGT ACA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T CA T A T - - - - - - - - - - - T AAAA T AA T T AAAA T T AAGAGC T C T AC T T C T CAA
- A - - - - - - - AC T T T T TGAGA T AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGCC TGTGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T CA T A T - - - - - - - - - - - T AAAA T AA T T AAAA T T AAGAGC T C T AC T T C T CAA
- - T AC T T TGCA T T T TGGAAGT AAACAAA T AA T T T T A - - - - T AGT T A T ACA TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T TGT A T A T A TGT T T A T - - - - - - - - - T C - - AACA TGGT T AA T T AAA T T T ACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T AA T T AA - - - - - - - - - AA T ACACGT A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T CGT A T T A T AAA TGCG - - - - - - - - - GTGAAGT T T T A T TGC T CAAA T T T A T C
- - CCCAAAAC T T T T T T TGGA T T AACAGT - - - - - - - - - - - - - A T T T ACA T T TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - 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 T A T AA T T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T A T A T A T A T A - A T AAA - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T T
A - T TGT AA TGGT T AGTGAACCGGT T CCAGAAA T AGAACAA T AGACA T A - - TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T A T A T A T A T A - A T AAA - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T CCACGTGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T A T A T A T A T A - A T AAA - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A - T
T AGGT A T T T AC T T T AA T A T A T AGGT AC T T - - T T T T - - - - - - A T A T A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T C T A TGT C T AGT T - - - GAGA - - - - C T AAAA T T T TGT A T T T T T A T A T T A T T
A - 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 T A T AA T T A T A T A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T A T A T A T ACAGA T AAC - - - - GAGT AAAAA T T T C T C T TGAAA T AAA T
A - 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 T A T AA T T A T A T A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T AA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - 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 T A T AA T T A T A T A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T A T A T AAAAGT A T T C T - - - - - - - - - - - - - TGT AAACCAAC T T T T T T
- A T T T T T AGT C T C T T T AGAAGT AA T AC T - - - T T T T A - - - - - AAGT A T C T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T C T A T A T AC T TGAAA - AAGA T T A T TGAAAA T T A TGAAA T T A - - C T A T A TG
A - 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 T A T AA T T A T A T A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T T T T TGCACACAAAAA T T AA - - - - T T AAAACAAAAGT AA T AC T T C T T AGA
- - GT CA T T T T AA T T T CAAAGT AGT T T A T - - - - - - - - - - - - T ACACAGAAA TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T AAA TGT A T CGA T A T - - - - - - - - - T T T AAA T T T T ACCA T CAC T C T ACACG
- - T TGGA T AAAA T T T AGT AGT AAAA T T T AAA - - - - - - - - - GT CAAA T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - T T AAAGT T T T CAAAC T T AAGT A T A T T
- - T A T T A T ACC T A T T T ACAGAAAA T AGT AAGT T T T A T AA T - - AC T ACA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T ACA T ACC T AA - - - - - ACA - - - - AAAC T T T T T T T T T T AA T T A T T AA
- AGT T CA T AAA T T T T A T AGGAAGGCAA T T T T - - - - - AAG - AA TGT AGA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T ACGT CAAGT T - - - - - - - - - T T AGC T T T T T A TGT T C T ACCC T TGC T
AAAGT T A T ACCA T T T AGGT A T AGC T CAGAAG - T T TGC T A - GA T A T AAA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A TGT A T T T T T T AA T - T AAA - - - - T CAAAAGC T CAAAAAAAA T T T T T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGA T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC TGA T A T ACGT - - - - - - - - - - - TGA - T T - - - A T CAGGGGGAAA T ACC T T AGA
- - AC T T A T AC T T C T T T AGTGT CGT AA T T A T A - - - - - - - - - CA TGT A T T T T TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A T A TGGA TGT A T AA - - - - - - - - - AGGA T ACGT CA - AGGCA T T TGC T AA T
- G - - TGCAAA T CA T T AGAGAAGAA T A TG - - - T T C T - - - - - - - - C T A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T AGA - - - - - - - - T AAAGT AAAGAAGA T A T - - - - - - - - - - T C T T A T A
- A - - GGT AA T C T T A TGGT AACAGGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T AA T A T AAA T T C T AAA - - - - - A T AG - T T AAA T CCAGCCCGTGAA T T T T T T T
- - T T T T T TGA T T A T AAAGAACA T AACA T AAA - - - - - - - - - AAACA T AACA TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T AACA T AGGT AAAAA T ACAAA - - - - T T T AAGC T T T T TGGT T T T ACC T T A T T
- - A T A T A T A T T T A T T T AAAAAACAACACAA TGT T T A - - - - CACGGAAAAA TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A T A TGT A TGT ACGT - - - - - - - - - C T CAAA T A TGT A T A T A T AA T CGCGT A
A T A T TGAAGT AAC T CAGACA TGCGT T T TGCA - - - - - - - - - CA TGAACA T T TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T TGT A T ACA T A T A T AGA T A - - - - - - T T T T AGT CACGTGA T T AAGT T T ACCG
- - A T CAAAA T AA T T T T AAA T T A TGCAAA T T A - - - - - - - - - T T CCCACA TGTGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCA T T CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T T AAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A T T TGT C T T A TGT T - - - - - - - - - T CAGAACAAAA T CGT T T T T T T CGA T C
- - GT C T A T T AA T A TGCCGACGGAA T T T T ACA TGT T A TGA T T AAA T A T T T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T T A T T A T T T T CAA T T T AAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T T T A T A T C TGCC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T T CGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T ACA T ACAC T AAGAGACAAA - - - - - - - - - - - - - - - T AGC T A - GT C T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T CAAA TGACA T A TGTGTGA T T TGAA
AA T A T TGT CGGT A T A T AGAGTGAAAA T T T TG - - - - - - - - - T AAGT A T AAA TGT T A TGT T C T C T CCAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGTGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T TGAAGT AAC T CAGACA TGCGT T T TGCA - - - - - - - - - CA TGAACA T T TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAGT T T T T A T AA T T A - - - - - - TGGC T A T T A TGT T A T T AAAGGCA - - -
AA T A T TGT CGGT A T A T AGAGTGAAAA T T T TG - - - - - - - - - T AAGT A T AAA TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGTGCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - C T A - T T T AGA T AAACCGGT T A T A T T T T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T T CGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T A T A T A T A T A T A T AAAA T A - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T T T T T ACACAAA TGA - - - AA - - - A T C - - CGT A T TGT AGCACA T T T T T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T AGTGT ACGT - - - - - C - T AAAC T AAAGAAGA T T T AAGT CAAGGAC T T CAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T AA T A T A T T T - - - - - A - AAAAAAGA T A T AAA T C T TGGAC TGT - - C T CCAGG
- - GCACAGAC T T CA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T CA T T C T AC - C - - - - - - - - - GGAAAA TGTGACAAGCAAA T AC T AA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT A TGCA TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T AA TGACAC T A T T ACAA T T AAA T T T T AAA - - - - - - - - - T A TGT A T ACA TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAA T CGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T ACA TGACAC T AAAA - - - - - - - - AAAA T AAGTGCGCAA T CAAA T A T A T CA
- - GAC TGT TGT T A TGTGTGA T ACA T TGTGTG - - T TGT A T T T T A T T A TGC T TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T - - AAACA T AAC T T A TGT AAA T CAC T A T - - - - - A T A - C T T ACA T T T A T C T T C T T T C T T T T TGC
A - 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 T A T AA T T A T A T A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T TGC T T AAGT T TGAC - AC T AA - - - - C T T AAAAAAGAC T AGAAGA T AC T C - G
A - 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 T A T AA T T A T A T A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAA T T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T A T A T A T A T A - A T AAA - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A TGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T T AAACGAACCA T CAAC T AC T AAAAACA T AAC T T A T A T T T ACGGTGGT ACGA T A T A - GT ACAGT T - - - - - - - T T A TGT T TGT T
G - T T T T A T AA T T ACGCA T T A T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - T AAACACGTGT T A TGT T C T C T CAAGGAGAGCGGA TGCAACC T CAGCAGT T CCCAGT CC - - - - - - - - - - AGT T CA T T A T T T T CAA T T AAAACGAACCA T CAAC T AC T AAAA T CA T AAC T CACGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T T T T CA T AGC T T AA T - - - - - -
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