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MSA length = 1426
A TGAAA T CAAA T T T T CAACAA T A T T T C T - A T T T C T T A T T T AA - - - - - - A T A T A T AC T A TGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGCGTGT TGC T A T T T T T A TGT CA T ACAGT CAGT A T A T A T T TGA T T - T T A T T TGAA TGT T T T T T AC T AAC T A T T A T A T AGT T T T
TG - - - - T T - GT AGC T T AA T A T T T T A T AC T AA T AC T TGCAACA TGT AAAA T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGT T T AGC T A T A - - - - - - - - - - ACCA T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT T T CAA T T T C T A TGCCACACAGT A T A T - - - - - A TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAAA T - - - - - - - - - - -
CGT AA T T T ACGTGA TGGACGAA T TGCC - - AA T T - - T T A T AAAAA T T A - - T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACA T CCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACAA T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AA T A T CAC T AAAAAGGT CGT T T ACA T AA T T
T T - - - - - - - AA T T C TGGAC T CGGC T CC T T AAC T T A T T ACGGAAA T A T - A T ACA T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T AA T T ACA T T T AC TGGA TGT TGCAA T T T C T A TGCCAGACAGT A T A T TGACGT A T T T T - - T T AGT T T A T T A T CA T T TGA T AA T T T CA T CACAA TGT A
CGT AA T A T A - - - - - - - AAAGCA T TGCC - - AA T T - - T T A T AAAAA T T A - - T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACAA T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AA T A T CAC T AAAAAGGT CGT T T ACA T AA T T
CGT AA T A T A - - - - - - - AAAGCA T TGCC - - AA T T - - T T A T AAAAA T T A - - T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACAA T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AA T A T CAC T AAAAAGGT CGT T T ACA T AA T T
- - - - - - - - CAA T T CC T CAC T TGA T A T TG - - - - - T C T A T TGA TGA T CA - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T T CA T T T C T T C T - - TGGGT T T T T CGCCAC T AGAAGAAAAAACAAAA T AAA
- - - - - - T T T AA T CA T AAA T A TGT T A T T A - - - - - - - T A T T AA T A - - - A - A T A T - - AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - A T AA TGT A
- - - - A T - - - - - T T A T CAAAAAAAC T T T - - T A T T T C T T AGGAAAAGT A - A T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACGCAGT A T AA - - - - - - - - - - - - - T T AA T A T TGCA T AA T T T AA T A - - - - - - - T A TGCAA T T
- - - - - - - - - - - - - A T T A T T A T AA T A T - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T AA TGC T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGA T - - - CGC T AAAGA T T
T A - - - - - - - AACCC T TGTGA T AA T A T TG - - - - - GA T CGTGCA TGGT A - - - - - - - - - CGTGTGACA T AGAAA T TGA T ACAC T AGGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T A T A T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T A TGT AA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA TGT A T A
A - - - A T - - - - A T AA TGAA T ACA T T C T T C T A T T T C T T T C T T AAAAGT T T T TGT A T AC TGTGT CACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T T TGT AA T T T T T T C T T AAA T AGTGCAAA T T AAAGA - - - - - AAACGT AACC
A T - - - - T T AAGT T C T T CCC T T TGGA T T C T AAC T TGT T T T ACGT TGA T T A T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA - TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACAA T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - A T - - - AAAAACAAGCGGCA T T T TG - - A T T T T T T C T AGA T T T CA T A T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACAACCAA T A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCGA T T T C T A T AGCACAAAGT A T A T T T A T T T T AA T T A T T T AA TGT T T T CC T A T T CAGAAAC TGTGAAA T CGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T A T A T AA T - - - - T T - - - - - - - AC TGA T T T C - - - - - AA T T C T AAA T AA T AAG
- G - - - - - - - AAACC TGGTGGCAA T A T AG - - - - - GAACCCCCAAGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CGCACGGT A T A T A TGT T T AAAA T TGT T AAAGT CAGA T T AAA T AAGGAAA T A T CAACAC T A T T
T T T T TGT T AGGAGGC T AA T T T AGT A T T T - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT T T AG - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGT AA T T T C T A TGT CACGCAGT A T ACAC T TGT T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAAGT ACC - T T AGCA TGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C - - TGT CACACAGT A T A T AAAAA TGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAACCA T T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AACAACAGACGC T A T C T T T - - A T T AA T T T T T A T AA T T - - T AAA T A T C TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC T AGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T A TGT AC T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA TGT -
- - - - - - - - - AACGC T CGAA T AAACGT T A - - A T T T CAACCAA T AA T T A - A T A T AAACCGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T T CA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACAC - - - A T A T A T ACA T T T A T T - - - T AAGA T A T T T T A T T T - - - - - GAC T C T C T T T AA T T CA
- - - AA T T T A TGC T C T AAACAAAGTGT TGT C T T T C T T CC T TGAGGTGC T AA - - - - - - - - A T T T AAA T AAA T AAAGCGACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T T CCAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGC T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT T T C T A T T T TGA TGT CACACAGCA T A T T AGAGAGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAGA T - - - - - - - - - - -
AA - - - - - - - AA T AA T T T A T AGAA T T T T T - - GT T T C T T T CAACAA T AG - T T ACA T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAA T ACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T AGT T TGT CCAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGA - - - - A - - - - - - - - - -
AGCAACA T AAA T TGT CAGAAAC T T T T T - T AA T T - ACACAAAGAAA T A - T AA T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT T ACAA T T T C T A TGT T ACACAGT A T A TGT TGT TGT CG - - T T AAAAA T AA T T T T AGT AAAAAA - - - - - AAAGAA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T ACA T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGT A T TGCAA T T T C T A TGT CACA T AGT A T A T A T CACC T T T A - - - C T AAACCA T T T CCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AA T - - - TGT AGT AAA TGGGT AGC TG - T A T T CGT CCAAAAAA T T A T A T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCAAGT A T A TGC T T AGA T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT T T CAGT T T C T A T A T CACA T AGT A T A T T A T T T A T AA T T - - - T AAAA TGT T CA T T T TGAACAAC TGT T - - - - - - - - - -
TG - - - - - - - - - - - - C TGA T AGGA TGT C T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGA T A T TGCAA T T T AAA TGT CACACAGT A T A T AACAA T ACA T T T AA T AAA T T AGGGT CAA T TGGAA T A T A TGGAC T TGT A T T
- - - - - - - - - - - T AC TGACCA T AACA T CA - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AGTGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T AA T A T A T A T A T T
AC - - - - - - - T A T T C T CAGT T T CA T T TGA T AA T T C T CGT CA TGAC T AGT CA - - - - - - AA TGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAG - - - - - - C T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AGT A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T CC T A TGT CACACAGT A T A T A T T T A T A T T A - - T CGAGAA T AA T C T AAA T T AAAACA T CGT - - - - - - - - - -
T T - - - - - - - T A T AC T T T A T ACACCC T T T - - - - - T T T T C T CA T T T T A T T A T A T A T T C T C TGTGACA T TGAAA T T ACAACAACCAA T A T A T T C T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T C T
TG - - - - A T AGT A T A T T C T T C T T T CA T TGT CA T A T T T - - - - - - - - T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T - A T T AC TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAACGT T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAAA T T C T A TGT CACACAGT A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - - - - - - CAAGA T AAA TGGACCA T TG - - - - - CCC T A T AGACGT A T - AAA T A T AC T C TGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T C - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCGA T T T C T A TGT T ACACAGT A T A T A T CA T AGGAA - - - - CAAAA T CA T T AAAA T CAAAGAA T A T A - - - - - - - - - -
AG - - - - T TGGACGC T TGAAGAC T T T T TGCA T T T T A T AC TGT T T AC T A - - - - - GAAC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T A T A T A T T TGT T T T T AGAAA T C TGT T CA T T T AAAAAAGT T T AAAAAA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - T AACGCAGT A T TG - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT T ACAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A TG - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGT - - - - T TGAAA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T ACAGTGTGGT CC T T T T AGAAGT CC T A T CCAACAAAAGT T AGCCAGCGGT A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A T A T CACACAGT A T T A T T T AGGGGCC T T T T TGAAA T T T AA T T T A T T AAAAAA T T CAA TGT T T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T A T A T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T CA T T CAAACC T A TGT TGCCA T A T TG - - AA T T T T T CAC T T AA T T A - A T A T A T AC T A TGAGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T T T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T A T A T AA T CAAA T T T T AAGGT A T T CA TGT T - - - - - AAA T T TGCAC T A T ACA
AGT T A T A T AAGT TGT CAGAACAC TGT T A - - - - - T T T T T TGGAAGT AC T AAA T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGT TGT T ACAA T T C - T A TGT CACACAGT A T AGCAA T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - - - - - - - AA TGGGT TGT T A T A T A T T T T T A T T T C T T T T A T TGA TGA - - - - - A T AC TGTGTGA T A T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T T T A T T CCA T T T T T T AAAA T T A T T T T TGCCAGAGGT T C T A - - - - - - - - - -
A T T A - - T TGAA T AGT AGA T T A TGCACC T - - T T T CC TGT T AAA TGC T T T T T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T TGCA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T AA T T ACAACCAA T - - - T AAA T T AGTGT CGT TGAA T AA - - - - - GT T T AA T T T A
A - T AA T - - - - GT AAAAAA T ACGA T AA T - - AA T T T T A T T T AAAAAA T T - T T - - - - - - TGAC TGT T A T - - ACA T TGCAACACCCAGT AGA TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T A T TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T T T T T T T T T - - - - T TGAAA T T AGT T A TGACAAAAA - - - - - A T A T AA T ACC
A - T AA T - - - - GT AAAAAA T ACGA T AA T - - AA T T T T A T T T AAAAAA T T - T T - - - - - - TGAC TGT T A T - - ACA T TGCAACACCCAGT AGA TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T A T TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T T T T T T T T T - - - - T TGAAA T T AGT T A TGACAAAAA - - - - - A T A T AA T ACC
AA - - - - - - - AA TGGT A T ACGT AC T T T A T - - - - - C T T T CCAAACCAAC - A T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A T - - - T ACC T AAA - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T T T A T A T CACACAGT A T A T T T TGA T CGC T T - T T T AA T T T AGCCCA T T A T AGA - - - - - - - AA T C TGC T TG
AA - - - - - - - T A T AA T T AA T T AAC T T T CC - AGT CC T T C T C T A T T CGAG - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T A T T T ACAA T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGA T T T T A - - - - - - - - - -
GA T AGT - - - GA T CA T T C TGA T T A TGT T T T AGT CCGT A T T AAAAAAAAAA T C T A T AC TGTGTGACA T AGAAAA TGCAACAC T CAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - GA T A T A T T T AGA T T T AC TGGGTGT TGCAAA T T C T A TGT CACACAGT A T A T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAAAGT A - - - - - - - - - -
GA - - - - - - - AAAAAC T AAAGCGT T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT A T AGGT AC T CCC T AAGCAACAAAC T A T AAC - - -
CCCAA T - - - AAGCAA TGGCGT AGT A T CA T AGCA T T T T C T A T AAAAAA - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAC T T T A T A T T T AC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T A T ACA T T T AC TGGGTGT TGAAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T A T CGGCA T AGT T - - CAA T AC T T T AC TGT T T T A TGGC T T TGCCGCAA T AGT
T T - - - - - - - T A T T T T TGT T T ACA T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T A T A T T T AC TGGGCGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T TGAA T A T C T T T T T TGAAC T T T T T A T T T T T A T AA TGT C T A - - - - - - - - - -
- - - - - - TG - AAC T A T T T T C T T CC T AA T A - - GT T C T T T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T CAC TGGGTGT TGCAGT T T C T A TGT CACACAGT A T AA T T T TGT A T CGT C - - - AAAA T AC T CA TGA T T AAAAAA T AGA T T T AAA T AAA
A T - - - - - - - GGCCC T CAA T C T AA T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T TGA T TGA T A T T T T T AAAAA T T T AA T A T T TGAAAA T TGGC - - - - - - - - - -
GT AAAG - - - AA T A T T TGACGT AA T AGT A - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T T AACC TGAA - - - - T AACCCGGCA T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGTGTGACA T AAAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AGT A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACAGAGT A T A T T AAAA TGAGT T T T T TGGAA T TGT TGGA T T T AAA TGA T A TGT T AGCC TGGG
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T C T AAGA T A - - - A T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCGACACCCAGT A T A T T C T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT T ACAA T T T C T A TGACACACAGT AGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T A TGGCAA T TG - A T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAA T A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA TGT A T T T ACGT T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T ACGT CACACAGT A T A T A T - - - - - - - - - - - - CAACA T AA T A T T A T T T T AAAA T T TGT - - - - - - - - - -
- - - - - - T T AAAGCAAAGGT A T CA TGT T T - - AC T T T T T C T AACAA T T - - AC T T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT T T CAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T TGT T T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCGGGTGGCCCA T T AG - - - - - CGAGAAAGT C
AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC T A T CA T AAG - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACAC T T AC TGGGT T T TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T C T T AA T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA T AAAACAAAA T AAC
- - - - - - T T - AACAACCCGCAGCA T A T AA - - AGT C T T A T C T A T A - - - - - - - - - - - - C TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACC T AGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CA T AC TGT A T A T A T CGT T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T T CA
GT - - - - - - - T T T AC T T AAAA TGT CGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T ACGGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACA T AGT A T A T A T T AA T A T T A - - A T TGAGCGGA T A T T - - - - - GAGAGT T AA T T A T AA T A TG
A T - - - - - - - AA T C T CCGT CGTGGTGT TG - T AGCCC TGT T AA T AA T AA T A T A T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T CAA TGT CACGCAGT A T A T A T T T TGT TGGT TGT T T AA TGGGT T T TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - T AA T T CG - AGAA TGACGA TGT T A T T - CAAC T TGT T CC T AAAA T AA T T T A T A T AC TGT T TGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT ACA TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T T A T A T - - - - - - - - T A T A T A T T A TGT T A T T AA - - - - - - - - - - T A T A T T A TG
T T - - - - - - - ACC T A T T A T T A T T A T A TGA - AGT T T ACAA T AGAAA T AA - AAA T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCA - - - - - CAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT T ACCA T T T T T T TGT CACACAGT A T A TGT ACGA T T A T T T - C T T ACC TGGT T T TGT T T AAAGGT T A T T T T ACAA T A T A
GG - - - - - - - AGT C T T T AA T A TGT TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGA TGT TGCAA T T TGT A TGT CACACAGT A T A T A TGCA T AGA TGCA T A T AAAC T A T A T T A T T T A T AAAA T AAAAAA T AA T ACA
TG - - - - C T - - - - - - T T AA TGT T T T A T T A T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT T ACAA T T T C T A TGT CCC T CAGT A T A T CA T TGACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAAAA T T T TGCGC T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACCCAGT A T A T - - - - - - - - - - T - A T T T CAA T AA T T TGT T A T AAAAGT CGT T AAAC T A T T T C
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T T T A T AAGT A - ACA T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A TGAA TGGAA T T T T T T C TGAGT TGC T T AA T T TGAACA T AAA T A T A T T T T A TG
A - T AA T - - - - GCAAA T AA TGAA T T T AC - - CA T ACCGA T CGAAAAA T A T AAA TGT AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAACACCCAGT A T A TGC T T AGC T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T A T T TGCACA - - - T TGAAGA TGT T AGT AA TGT A TGAGT A T TGCACACCACA
A T T AC T - - - GA T TGGT A T T T T T A T - - - - - - A T T CA T AGT AGA TGT T A - ACA T A T AC TGTGTGACA T AGAAA T TGCAA T ACCCAGT A T A TGC T T - - - T A T A - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T T TGT CACACAGT A T A TG - - - - - - - A T T T - - - - - - T TGA T T T T CAA T ACAGAGT A T A - - - - - - - - - -
TG - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - T TG - - - - - T T TGT T AAGGACA T - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T T ACA T T T AC TGGGTGT TGCAA T T T C T A TGT CACACAGT A T A T AACGGCAGTGCA T C TGAAAAA T T C T TGAGTGAAAA T AAAA T CGC T A T AGT
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 size: 1426bp; fragments: 1535; full length: 52 (>=1283.4bp)
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 size: 1728bp; fragments: 1532; full length: 0 (>=1555.2bp)
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 size: 298bp; fragments: 695; full length: 191 (>=268.2bp)
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