
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6217
- - - - - CGT T T AAAGGACA T T T T T AAA T - - - - - - - - - - AAA T A T TGAC TGGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T C TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGC
- - - - - T AC T AGGA T AA T T T T T T AAAA T T AC TGAAAAA - - - AA T - - ACCGAAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T CCGA - A T A T T AC T CAAC TGGA TGAGT C T T A T T A TGTGCAAA T AG - - T AAA
- - - - - T A T T T AAAA T ACC TGCAA T C T T C T T T A - - - - - - - AAA T T T T AGC T AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAAAAAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T AGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - CC T AAAAACAGCA T T AGCGT A T T T T T - - - - - - - - - T A TGT T C T AGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T C T AGT - - - - - - - CGT A T T AGT T T A T AA T T A T TGA T T A T T A T A T T - - T AAC
- - - - - TGT T T ACAAGGT AA T AAAAACC T A T T A - - - - - - - - - - - - - AC T AGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T C T AGT - - - - - - - - - - - - T AGGT AA T TGTGGT T T T T A T CAAAA T T A - T CAG
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T - GAAAA - - - - - - - - - - - AGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T ACAG - - - - - - - - T T T A T - AGTGT T T T A T A T AC T CA T T T AA T AG - - - TGT T
- - - - - TGCC T AAGT T T T CCGAA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T T CGGGGT A T AAA T T T ACGAAAGT AACA T CGA T A T A T CGA T AGA T T - T T AA
- - - - - T A T C T T A T CAACA T T A T AACAC T T CGA - - - - - A T A TGT T T T C TGT AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AA T AGCA T T T T ACA T AA T A T T T - GAAG
- - - - - T A T T CAGTGTGT A TGAA T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGAAGT T A T A TGT A T AAAAAAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC TGGGA - - - - - - - - - - - - - T AACA T CAAAGAAA T A TGAAAGACAA - - - - - - -
- - - - - A T T T CGCAAAGCA T TGAAC T C T T T CCA - - - - - T AA T AA T T ACAC T AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T CAC T - - - - - - - - T T T A T TGT T T T AA T AGA T A T T T C T A T T T T CA T T T C T CA
T A - - - T A T T TGAACAA T AAC T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - T A T - - GTGTGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T TGTGG - - - - - - - - - - - - - AA TGCAAAAAAAA T A T T T T CAAA T A T - T T A T C
- - - - - CCC T T AAA T A T T AGCA TGT CA TGAC T A - - - - - AAA T A T T T ACGTGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CG - T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGAC T T CAAAAC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T A T T A T AG - - - - - - -
- - - - - T C T T CAAC T AA TGGT AAAC TGCGGTGG - AAGA - - - - - - - - GC T CGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T C T CG - - - - - - - - - - - - - T C T T T TGA T AA T AA T AA TGT T A T T T A T T C T C T T
- - - - - T A T TGAA T AAA T AAA T AGAAAC - - - - - - - - - - AAA T A T A T AAGACAGT T A T A TGT A T AAA T AAGT T T T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGAACCCAAAAC T AG - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T AAGT A T T T TGT A T C T AAAAGT - T A T AA
- - - - - TGT T T AA T AAAAAAGAAAA T T T A T T C - AAAAA - AA T A T - - CAGAGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC T AAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T CAGA - - - - - - - - - - - - - T ACAAAAA T AGT TGT T TGAC T AGCAA T C - T TGA
- - - - - T A TGGT AAAAACA T A T AAA T T T TGT T AAAGAACAA T A T - - A TGT T AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC T AAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T TGT T C - - - - - - - T T C T CGGT CAAAA T ACGGA T AGGA T T AAAAC T T - - - AC
- - - - - TGT T T AA T AAA T AA T AA T AAGA - - - - - - - - - - - - - GA T T - A T ACCAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T - - - - T A T A T T T T T T T A T - T A T T T AAAAA T AA T A T AGT C T C T AA T - T T T A T
- - - - - TGA T T AA T CAGT A TGT CAGT CA T T T T T - - - - - - - - - - - - - AGGGAAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC TGGGA - - - - - - - - T T A T T T AA T A T AGAAA TGT T A T T T T CAAGAGC - - CCA T
- - - - - AAC TGAAA T A TGGT C T AA T CA T - - CCA - - - - - A T A TGT - - - - - - - AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T AAG - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T A T C T AAAC T A T C T A T T A TGT A - - T T A T
T AA - - GCA T A T AGAAACAAA T AAA T A T T A T T A - - - - - - - - T A T - - AA T AAAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T AA TG - AAA T T AA T C T T T - T T T T TGACC TGGA TGT A T CCAGAAC T - - GCAG
- - - - - AA T T C TGAGAAA T T T AAAA T AC T T ACA - - - - - AA T TGT T TGCACAAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T CACA - - - - - - - - T T T T T T AA T C T AA TGA T AA T A T ACAGA T AGT C - T T T AA
AAA TGT AA T AAAAAAA TGA T AAAACA T T T T TGAAAAAAAA T A T - - TGACAAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T CAAAA T T ACA T A T T T AA T T A - - - - - - -
- - - - - T T T T A T AAAGGAA T T AGAA T AC - - - - - - - - - - - - - T CC - - AGGCGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC TGGCGTGTGT T AA - - T A T - - T T A T T ACAACAA T A T TGT AAA T A T - - - - AAA
- - - - - T A T A T AA T T AA T A T A T AA T T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - AA T A T AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGAACCCAAAAC T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC
- - - - - T A T T TGAAAGGT AGCAA T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - GT T C T AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC T AAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAG
- - - - - T T C T TGCGGAA T A T T ACAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACAAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T CACA - - - - - - - - T T T A T T AGT AAGAAA T AGT T C T T T T T T A T A T T T - - - - -
T AA T A - A T T T T AAAA T TGTGT AA T T T CGT C T - AAA T A - - - AGA - - GAC T AAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T AC - - - - - - - - - - - - T A T - - ACA T AA - - - - AA T A TGT C T AA T AA - - - - CGA
T AA T A - T T T T AGT AAA T C T A T AAA T A T T T T T - AAAAA - - - T A T - - GACGT AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T ACGT - A T A T AAA - - T A T - - - T AAAAGCGCAA T T T A T T T ACCAA - - - - T A T
CCA T AAGA T CAAA T AACAC T TGAAA T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T A T TGT A T A T T T A - T TGT TGGT T TGT T AAAGA TGT AGT T AGAA T C - - CAAA
T AA T A - GT T A TGAAAA TGAACGT C T C T - - - - - AAA - - - - - AA T - - A T AAGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T T AAGT A T A T T AA T T T A T - AA T A T T TGAACAGT C T T T T T AA T A T T - - C TGT
- - - - - GGGACGGGT AACACGCA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T T CCGT A TGT CAA T T T T T AGACACA T T TGAA T T TGA T T TGAAA T T T T T T T A
- - - - - ACA T T TGT AAGT A T T T T T A T T T T T C T - - - - - - - - - T A TGT AAGT T AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T AG - - - A T A T T A - - - - - - T AA T AGA T CAACAA T A T CAACA T AA T T - - AAA T
T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T - AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T AGAA - A T T T T AA T T T A T - - T CAA T ACCACAA T C T AGACAAAAA T - - T CAC
T A T T A T C T T AAAAAAAACGA T AAA T A T T T T T - AAAAA - - - AGT - - T AAA T AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T AAA T T A T A T T AG - - T A T - - A T A T AAGT C T AA T A TGCACAAAAA - - - - T A T
CG - - - AA T T A T AAAAA T AAAAGAACGT C T T T A - - - - - - AA T AA - - AAACGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T AACG - - - - - - - - TGT A T T AA T TGCGT CA T A T T T TGGT CA T T A T T A - CAAC
- - - - - T T T T T AA T T T A T A T T AAAGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACAAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T CACA T ACA T T T AGT AA T T AA T AAA TGCA T T T T ACAAA T T AAA T T T - - - - -
- - - - - T A T T A T AACA T TGT T AAAA T T A - - - - - - - - - - - - - CA T - - A T T CAAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T T T CA - - - - - - - - - - - - - T AAAGT T A T CAGAA T T T A T ACAA T CA T T - T AAA
- AA T A T A T CAGGAAAA T A TGT A TGT A T T A T T - T AA T A - - A T A T - - GT AGT AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGAC T T CAAAAC T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T A T T A TGA T A T AA T A - - - - T AA
T T ACGTGT T CAGAAAA T ACCCACAAC T T T T T - AAAAAAAA TGT T TGGAGGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T ACGTGT T CAGAAAA T ACCCACAAC T T T T T - AAAAAAAA TGT T TGGAGGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - T AC TGAGAGCAGGT T CA T CCAC T T T C - - - - - - - - - - - - - - CAAGGAGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGA T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T AAGG - - - - - - - - - - - - - AAA T T T A T T AAA T ACC T A T ACAGCAA T - - T T T A
T AA T A - T T T T AGT AAA T C T A T AAA T A T T T T T - AAAAA - - - T A T - - GACGT AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T T T T ACCGG - - - C T AC
- - - - - T A T ACGGT AGAAA T CAGAAA T T C T T TG - - - - - AGA T A T AAA T CGT AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AG
- - - - - T T ACA T AA T AA TGT A T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - T A T - - GGT A T AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T T AAAACAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AAGCC TGAAAA TGC T AA T A T T T T CGT AAAA - - AAGT A T T TGAGGCAGT T A T A TGT A T AAA - AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T - AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC T AGGC T - - - - - - - T T T A T T AC T T T AGACA T A T CCAA T A T TGAAA T T - - - - -
- - - - - GA T CAA TGAAA T T T T T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGAACCCAAAAC T AG - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T AAGT A T T T TGT A T C T AAAAGT - T A T AA
- - - - - TGAGT AA TGAA TGCCGT CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAAA T CGT T T T T T AAAAACAAC T C TGT T AA T T CAGACC T CAAAAC TGTGC T - - - - - - - T T T AA - AA T A TGA T TGT A T T A TGT AAAAAAC T TGC TGT
GAA T A - - - - - - AAAAAAC T A T AAA T AC T T T T - - AAAA - - - A - - - - - - - A T AGT T A T A TGT A T AAA T AAGTGT T A T T T CA T TGT AA T T AAA T AC TGAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAAA T AGT T T T T T AAAAACAACCC TGT T T T T T C TGAACACAAA T C T T - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - CAAAGT AAA T A T T TGTGA T - - - - - - - - -
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