
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7497
- - - T T T T T T T T T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCACGTGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGTGCAAAGT A - T A T AACCACGGT T T T T T T T T T CCAA T T
- - - - - - - - - - - CC - AGTGT C T AAAA T AC T - - - - T T T T ACACAAGT T A T A T TG - - - - - - GTGTGTGTGT A T AAGTGC T AAA T AGACAA T AA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA T T T CAGAAA T AAAAGT AG - T T T T AAACAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAC - - - - - AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - A T AAAGAAA T T TGA - GGT AA T TGGGACACGC T AGT T A T A T T - - - - - GTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AG - T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGC T A T T T TGC T - - - AAA T A T AAA T A T AC T T C - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAC T T C T T T C TGAA T AAAAACAGT C T TGT T A T T T T CA T C
- - - - - - T T C T T CAAA T T AAGAAGAA T AA T - - - - T A TGCCACGAGT T A T A T T - - - - - GTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAA T AA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA T T T CAAAAA T AAAAGT AG - T T T T AAACAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGAACGAGA T T ACAACGGGAGACGT AA T CG - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T CAAAAA T AAAAGT AG - T T T T AAACAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGTGA T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - A T A T A T AAGAA T TG - T AA T - - - - T A T CACCC T AGT T A T A T T - - - GTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CCC T AGA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T AAAA T AAAAGT AGT T T T T T A - - AAAAAGTGAC T T TGGCA T T CAA T AAA T T AA T T CCGGT A T T ACAA - - - AAGT A TGGA T T T C T T CG - - - - - - -
- - - CAC T T T T T T AGAA - - - - - - - - - - - A T - - - - T T T T ACGC T AGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGC T CAA TGA T TGA T AAAGA T T A T T AAGAC T T AC - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGAGT T A T A T - - - - - - - TGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAA T AA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA T T T CAAAAA T AAAAGT AG - T T T T AAACAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T TGCGGA T T T T CGT A T AA TGT CA T T T TGGCCA T - T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCG - - - - - - - - - GAAGGAGTGAGT T A T A T TGGT A TGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAA T AA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA T T T CAAAAA T AAAAGT AG - - T T T AAAGAAAAAGTGAC T T TGT CA T T CAAAAAGT T AA T T AGTGT AA T AAA T TGT AAAGCCAGC T T C T A T C T - T T AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT ACACGAGT T A T A T T - - - - - - - GTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAA T AGT AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA T T T CAAAAA T AAAAGT AG - T T T T AAACAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T AACGT A T T T C T T - - - T AGAA T AAAC T AC T T T A T T T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T ACGTGAGT T A T A T T - - - - - - - GTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAA T AA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA T T T CAAAAA T AAAAGT AG - T T T T AAACAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGTGAC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACGTGAGT T A T A T T - - - - - - - GTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAA T AA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA T T T CAAAAA T AAAAGT AG - T T T T AAACAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T AGTGT T T AAA T T - - - AAGT ACGA T C T T CGT A T T T T T T T T
AA - A T AA T T T T T AA T C T AA TGAAA - T A T T - - - - T T AGA T ACGAGT T A T A T TGGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T T ACGCAA - - - - - - A TGGT AAGGGT T T A T CGT - - - - - - - -
- - - T T T T T T T T T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCACGTGAGT T A T A T - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGT - - - - - - - - - - - A T CGAAGT T C TG - - - - - - - - - - -
T A - T TGAA T TGTGGACGGGCCGGGA TGA T - - - - TGGTGTGTGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T TGTGT AAAA - - - - - - - A T AACAA T T A T T A T T T T T T AGT T
- - - TGT A T T T T TGAA T T TGT TGAA - T AAGA T TGT T ACGCACGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGCGT AACAC T AGAC T AACGT T T T A T T TGC T TGAGC T
AA - GGT T A T T T TGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAACACGAGT T A T A T - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGGT AAA - - - - - - GAGAA T AAA T T A T T T T T T T T T A T T
- - - - - - - - - - - T AAAC TGC T ACAA - T AAC - - - - A T A T AAACGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T AACGT AGCA T AA T AC T A T AAAA T A T T ACA T CA - - - - - T T
GA - CCGT T C T C T AAAA - - - - - - - - - - - A T - T T A - - - - - - - CGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T ACCGGT T AACGT T T AAACCAA T AA T CC T ACAC - - - - - - -
AA - TGGT A T T A T AAA T AA T CAACA - T - A T - - - - TGT T A TGC T AGT T A T A T - - - TGTGTGT A TGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T TGC T TGACAAC T T A T AAACACA T T C T T C T T T T T CCGT C T
T A - AGC T T CA T T AAAA T AAAAAAAGCAA T C T T A TGT CGCAC T AGT T A T A T TGGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAA T AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAC T CGT T AAAA - - - AA T AACAAGACAGTGT C T T - - - - -
- - - AAA T T T T ACAGT T CAAGT TGGA T AA T A T T A TGT T T CA TGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA T - T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CA TGCAAAGA T A - - - T AGT C T TGT T T T T A T A T T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - T CAAA T ACGAGT T A T A T - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T T ACGTGT CGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T
- - - ACA T A T T A T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - T A TGAGAAGC T AGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T AGC T T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T T ACGCGT AAAAA - - - AACGA T AAGT T T T TGAC - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA T AAGT A T A - - - - GAA TGCAC T AGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAC T CA T T CAC T CGT T A TGACGTGCAA T T T CC T T CGA T A
- - - T A T T T T T T T AAA TGA T TGAGAGT AA T - - - - GGA T ACACGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T A T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGCAGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T TGG - - - - - - - - - TGT T A TGTGAGT T A T A T TGGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T AGTGAA T CAAGT - - - AA T CCCCGAC T CC T T T A T - - - - - -
- - - - - - - - T T A T CAAA TGA T T A T CA T AA T - - - - T CA T A TGTGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T TGTGT T T T AA T T TGCAA TGT CAGT C T T T T T T T T T T AC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGT T - - - - - - - - - T AGT ACACGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGT AAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - T T CGT CGT T AAACAC T CGAAA - GAAC - T CAAA T T ACGCGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGCGT T T CAA T T T A TGGT AAAAA T TGT T C T AA T T T TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGTGGTGAGT T A T A T - - - TGT C TGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T TGGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T T T T T TGT T T
- - - AC T CA T TGTGTGGT AGCGACG - GAA T - - - - T AAGGCGGGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGGGGC T T A - - - - - - AA T C T CCGGT CGCC T T CC T T AGT A
- - - - - - T AC T T T CGGGAGACGACA - T AA T - T T AGAAGACA TGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CA TGGAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - CCAAACGT A TGAAA - - AA T T C TGTGT CGCAGT AGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAGT TGACCGGT T ACGTGT ACGT CA TGCGT T C T T T AA T T
- AGT TGT T T CGT CGA T C TGC T T AAA TGA T A T TGT A T T ACACCAGT T A T A T TG - - - - GTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACCCAACAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - - T T T T ACAGGAGT T A T A T - - - TGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAGGT AAGT - - - - - - AAA T AC TGT T CA T A T T T - - - - - - -
AA - T T TGC T T T T AAAC T AA T AAAG - T AA T - - - - T T T TGCGCGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T A T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGCGC - - - - - - - - - T - GCCGCCGC T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T CAAAAA T AAAA T T AG - T T T T AAAGAAAAAGTGAC T T TGT CA T T CAA T AAGA T AA T T CCCGT C T CA - - - CA T T A TGACA T C T ACCC T CC T C T AA T T
- - - - - TGT CAACAAAGT AAA T ACGACAA TGT CA T AA T ACACGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T T ACGT T T ACGC T - - - CA T AGCAAA T T C T T T AC - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - T AA TGCACAAGT T A T A T TGGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGA T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACAAGT AA T AC T T T TGT AACA T A T T T C T T T A - C - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAAA - T AA T - - - A - - - - - - AC T AGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T T AC T CAAACAA T - - - T ACCGT T CA T CC T A T T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACA T AAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CA T A T AAAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T
- - - GCC T C T TGCGTGT TGT C TGCC - T T A T - - - - A T T T T CACGAGT T A T A T T - - - GTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CACGT T T C T T AA T A T CAAAA T T T CACCC T T T CCCCGC T T
- - - - T A T T T T A T AAGA T TGC T T T - A T A - - A T T AAGT T ACA TGAGT T A T A T TGG - - TGTGT C TGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA T T T CAAAAA T AAAAGT AG - T T T T AAACAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CA TGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T - - - - - - -
- - - - - - - - T T T T AAAAA T T CAACAGT AAA - - - - T TGT AAGTGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T AGTGGA T T AAA TGA T AAAAA T AAA T T CGAC T T - - - - - - -
AA - T C T T T C T A T AGAAAAAAGT C T - T AGT - - - - GGT C T CACCAGT T A T A T - - - - - TGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA - T T T T T T T A T AAAC T T T AAAC T A T A T T A T T ACA T T T CGTGAGT T A T A T TGGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGTGTGT AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T C - A T CCAC TGAAAGAA T - - - - AC T T CCAGGAGT T A T A T TGGTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T ACGTGAGT T A T A T T - - - GTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T CGTGT - - - - - - - T A - T AAGAAAAGT AGCA T T - - - - - AC T
CGT AC T A T T T T T ACGCGT A T AAAA - T T A T A T T - T T T T A TGCGAGT T A T A T T - GTGTGTGTGTGTGTGT A T AAGTGC TGAA T AGACAACAA T AGAC T AGCA - - - - - - - - - - CA - T T CAAAAA T AAAAGT AGT T T T T AAAGAAAAGGTGAC T T TGACA T T CAA T AAGT T AA T T TGCGT AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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