
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1419
GCGA TGC T T - - - AGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - AAAA T ACAC TGA T - ACA T ACGAAA - AAGT CAC T AGAA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACACA T T A T AGTGAC TGGT T T CGT A T A T CCGT CAGT AA T A - - T AAAC TGAGT T T T A - - - - - - - - - - A T T AAAAAA T A TGT - C - - - - - - -
- CCCGA T T T T CCACGA T T T AAGGGAA T T T AGT AGT CAGT T CGTGT T ACC T A T ACAC TGAGGACA T ACGGAACGAGT CAC T A T AA T T TGTGT AGTGCAA TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T T A T AGTGAC T CGT T T CGT A TGT CCGT CAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AC TGAA T T AACAAAA TGGGGCA - A - - - - - - G
- - - AA T T A T T T AA T AA T A T - - - TGA T AA T AA TGA T T CA T AA T T A T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T ACGGAAAA T - - - - - AA T T T T T AAA T CAA - - - - - - CC T T - - T
CCGT T A T T T C T T AAC T T CA - - - - - - - - - - G - - - - - - ACCCCGT A T T A - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGGT T AC TGGAA TGT T CGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - GA TGGGAGGAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - -
- - - T AAC T T C TGT T T ACACCAGTGA T ACAAA T AA T TGACAA TGA T AGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT CGC T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AACACAAA T T A T AGTGACCCGT T T TGT A TGT CCGT CGGTGT - - - - T AAA T T ACAAAACA TGAAGAA T C T TGT AGAACAAAA T A T AA T T T AA T
GCACAAA TGCAAA T TGCCCCGA T TGCA T TGT T AA T TGA T T T T AGCAA T AAC T T CAC TGAGGACA T AGGGAACGAGT CAC T A T AA T T TGT AC T ACA T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AC TGAAAA T T A T AGTGAC T CGT T T CGT A TGA T CGT CAGTGT A TGT TGC T T CAAGT T AA T - - - T AAAC T T TGGAGAACA T CAGGA - AA - - - - -
A TGGGA T T T CC T A TGT CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T TGAGT T AC T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - T T T TGT AAAAAAA T - - - AAGA T C T T T TGAA T AA T T AA T T - A T - - - - -
AAA T TGT T ACCGA T TGT A TGA T T AA T T T TG - - - - - - AGT A T T T C T AA - - AA T ACAC TGAGGACA T ACGAAACGAGT AAC T A T AA T C TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - GAAAACGT C T ACGAAC T T T TGAAGTGGT ACA T TG - - - - - - -
T ACCAA T CAC T AA T - - - - - AA T CACC T A T TGT A - C T AGC T CA T A T AAAAAA T ACAC TGAGGACA T ACGAAA T AGGCCAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - CCGAGGAGAGAAAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCA T C T T C T CCA T AAAAA T ACA TGAC T T C - - - - - - - GA T C T A TG - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AACA T T T C TGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - AACGGT AGAAAAAC - - - AAAGA T AA T AAA T A T ACGT AGT - AC - - AA T
AA T A TGT T TGT AA T AAGA T A T T T AAGA T T AA T AAA T CGC T T A TGT AC - AAA T A T AC TGAGGAGA T ACGAAACGAGT CAGT A T AA T T TGTGC T AGT T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T T A T AA TGACACGT T T CGT A TGT CC T CCAGTGT A T - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - AGA T T T T T ACAAAAC T CAC - AA T C T ACA
AA T AAAA T T T CAA T ACAA T AC T T AAAACCAA T AA T - GT A T TGAAAGA T AAA T ACAA TGAGGAAA T ACGAAACCAGT CAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAA T AC T AGCACAAA T T A T AGTGAC T CGT T T CGT A TGT CCGT CAGTGT A T - - - - - - - T AGT T ACGT T CGT TGAGT T CGT A T AGAAAA T A T - AA T CGAA T
- - - T T T T T T T T A T C TGC T T AAA T AA T T AC - A T T - - - GA T T T A T T T AAA T T A T AC T C TGAGGACA T AC T AAACGAGT CAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A T T AAAAAAAAA T - - - T A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - A T
GT TGT CC T T CGGACCCGTGGGC T AGAGCAA - - - - - - CGA T T A T AAAGT AAA T ACAC TGAGGACA T ACGAAACAAGT CAC T A T AA T T TGCGCCA T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AC T TGAAAAAGAC T AGTGAGC T T C TGAA T A T AC - - - - - AA T - - - - -
TGAAA T T TGC T AA T T ACA T A T A T A T CAC T AGC - - T CAA T CAA T A - AAGAAA T ACAC TGA TGACA T ACGAAACGAGT CGC T A T AA T T TGTGC T AC T T C T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T T A T AGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AGAGT AAAGAAAC T T ACAGAAC T A T T A T AACA TGCCC - - - - - - - - -
- - - CAA T T T T T AA TGCGC T AAGT AAGGT C - - T AA T - AACGC T T A T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT TGCACAAA T T A T AGTGAC T CGT T T CGT A TGT C TGT CAGTG - - - - - T A T T AA T CGCAAA T T AACAGAA T CGCCAGAACAAA T AA T AAC T C T AG
T T T T A T T AA T T AA T T AA T T CA T T AAA T A T T A T AA T C - - - - - - - A T CA - - AGT ACAC TGAAGACA T ACGAAACGAGT CAC T A T CA T T T - - - T TGC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAA T AGT T A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCA T A T TGCAAAAACACAGGGAA T T - T T A TGACAAA T CC T AA T - - AGT
AAGT C T CA T T TGA T T A T A T - - - - - - - - - - - A T A - T T CAGT TGAACAAGAAA T ACAC TGAGGACA T AGGAAACGAGT CAC T A T AA T T TGT AC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - T AAAA T T A T T T T A T C T AC TGAAA TGT T A T A T T AC T AAC - G - - AC - - -
C T C T A T T T T C T AA T T AGAC - AGCGAAAA T A - - - - - - AAA T T T T A T AACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T T T T TGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGCAGCACAAA T T A T AGTGAC T CA T T T CGT A TGT CCGT CAG - - - - - - - TGT AGT AAGAAAAACGAC T CAAA T CGT AACACAAA - - - - - T T T T - A T
A T A TGGC T T T TGC T AGT AG - - - - - - - - - - A - T AA T C T A T T T T T A T AAA T AA T ACAA TGAAGACA T ACGAAA TGTGGCAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAA T AGT AGCACGAA T T A T TGTGAC T CGT T T TGT A TGT CCGT CAGTGT A T A T A T T A T T AAAAA T A T T AGCA T A T T T T T TGT A T T A T A T AA T AA - T T A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAGT T A T A - - - - - - GGGC T T T A - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGAGT C T CCAAGT T A T T AGA T AAGAAGA - - - GT T C T T T T C T A T AAA TGA T ACAC TGAGGACA T ACGAAA TGAGT CAC T C T AA T T TGT CC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T CAGAGTGAC T TGT T T CGT A TGT CCGT CAGTGGAA - - T AAAC T ACACA T AC - - - A TGAA T T C T T ACCACAGA T T T T - - - - - - - T
AAA TGAGGT T T AGA TGGA T AAAC T A T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACA TGAGGACA T ACGAAACGGGT CAC T A T AA T T TGTGT T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - T AAA T T AAA T A T T C TGAA TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCCC T T T T CAAGCCAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T C T C TG - - - - AA T TGCAC TGGGGACA T ACGAAACGAGT - - C T A T AA T T TGTGC T ACA T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T T A T AGTGAC T CGT T T TGT A TGT CCC T CAGTGT A T - - T ACAC T AAA T A T A T CAA - - TGGCC T ACACAA T A T T CGTGAGC - - T AG
AACC TGCC T CCACCAC T T T AGAGAAAAA T A - - - - A T - - - - - - - - T T A - T T A TGCCC TGAGGA T A T ACGGAACGAGT CAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T T A T AGT AGCCCGT T T CGT A TGACCGT CCGCGT A T - - - - - - - - - - - - - - - T A TG - T CAA T T AAAAAAAAGA T AA T TGA T T CGGC
GT AA T A T T T T T AGT T C T T T AGGAGAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - T AACAAA T ACAC T T AGGACA T T TGAAA TGAGT AAC T A T CA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T AGC T AAA TGGACCAAA T T CCAGT AA T AAAAACC - GT - - - - -
GAAACAAA T T T AAGT CGC T CGA T AA T CCAA - - - - - - GGA T T ACG - - - A T AA T ACAC TGAGGACA T ACGAACCCAGT CAA T AAAA T T T A TGCCACA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA TGAAAA T A - - - - - - GAGT T T TGT AAAAAA T ACCC T AGGT ACA T A TGAAACGAGT CAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - T AA T AAGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - CGC T CGGGAAACA T T AGCAAGGT CAGCACAC TGC TGAC T - AC - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAGT T A T A - - - - - - GGGC T T T A - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT C T A T T C T T CAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T T T T A - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGACCAAAC T A T AGTGACGCA T T T CGT A TGT CCGT CAGTGT A T - - CAGT T T AAAAA T T T TGAA T AA T A T T T T AA T T T A T AGACAAAC - - T C T
T AA T T A T T T ACAACGCGGT CA T TGACGC T AA T AA T T T T AC T T T ACAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGT CAC T A T AA T T TGTGT AAA T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT A T CACAAA T T A T AGT AAC T AA T T T C T T A TGT CCGT T AC TGT A T T CAAA T T TGAGAA T AC T AAC T AAA T AA T AAAAAAA T A T T T T AA T - - - - -
T CCA T AGT T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - T T T T T T T A - GAA T T A T A T ACCCAAGACA T T CGAAACGAGT CAC T A T AA T T TGT AC T T T T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AACACAAA T T A T AGTGAC T CGT T T CGT A TGT CCGT CAA TGT A T T T CAAAA T ACAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGAA - GA - - - GA T
T AGT A T T T T T T AGT T AGT T AAA T ACCGA TGA T AA T T AA TGCA T AAAAAACA T ACAC TGA TGA T A T T CGAAACGAGT T AC T A T AAGT TGTGC T AC TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT T T T AAAGT T A T T CACC T ACC T C T T AA T T T A T AAGT C - - - - - - - -
AA T T T A T T T T T AA T C T T C TGGT T AACCAAG - - - - - - A T T T T T T ACAA T AA T T ACACCGAGGACA T ACGAAACAGGT CAC TGT AA T T TGTGC T AC T T T T T A - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T T C T AGTGAC T CGT T T CGT A T A T CCGT T AA T AA T T - - TGCAGT T T A TGCA T CAACA TGT T T T T T AAAAAA T AA TG - A - - - - AA T
A T CA T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T - GCGT TGT CCAG - A T A T ACAC TGAGGA T C T ACGAAACGAGT CAC T A T AA T T T T TGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAGAGT A T CACAAA T T A T AGT AAC T CGT T T CGAA TGT CCGT CAGTGT A T - - - - - - - T AA T - - - - T - - - - - - - GGAC T T AAAA T A T T AA T T AA T T T A - T
CGT T T C T T T C TGACGCACAAGT T T ACCAGA - - - - - - AAA T CA TGT AGT AA - - - - - - - - - - - ACACAACAACCGAGT CA T T A T AA T T TGTGC T AC T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T C T - - AAAC T CCAGA T CCACGT CC - - - - - - - - -
AAGC T A T T T T TGGAAAA T T - - - - - - - - - - AA T A - - - T A T T T T T A - - - T AAA T A T T C TGAAGACA T ACGAAACGGGT CAC T A T AA T T TGTGC T ACA T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGCAGCACAAA T T A T AGTGAC T CGT T T CGT A TGT CCGT CAA TGT AG - - T CGCC T ACAAA T ACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - CA T A T T T AA T AAA T - - - T T AAAC T CGCCCAAAA T TGCGG - A T - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - CA T A T T T AA T AAA T - - - T T AAAC T CGCCCAAAA T TGCGG - A T - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGT ACAAA T T A T AGT AAC T CGT T T TGT A T C T CCGT CAGCA T AGTG - - - - - - - - AAA T AC T T AC T CA T T T A T TGTGA T A T A T CGT - A T - - AA T
AAA T T A T A T T TGT CAAGC T AA T T T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - T AACA T A T A T AC TGAGGACA T ACCAAACGAA T CACAA T AA T T TGTGC T T C T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T T A T A T TGCC T CGT T T CA T A TGT CCGT CAGTGT A T A T AA T AG - GA T AA T A T TGA T AAA T T T TGT T T A T AAGAA - - - - - - T TGA T
A T A T T T T T T T T A T CCAA T T - - C T AA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AC T AA T T T T TGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AACACAAA T T A T AGTGAC T TGT T T CGT AGGT CCGT CAGTGT A T T TGGCAA T T AAAA T AC TGACAAACC T AA T CAGAAA T AAAA T AAC T T AA T
T T A TGAGT T T T AAAAGT AC - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - GTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAGT AACACAAA T T A T AGTGACACGT T T CGT A TGT CCCGCAGCGAA T T T T AAAC TGAAAA T T T T AAC T CGT T T T T T A T CC T A T A TGT T AA T T T AAA
- - - CGA TGA TGAAC TGC T T AA TGGA T A T CAA T A - - - T ACAC T T A T AAA T AA T ACAC TGAGAACA T ACGAAACGAGT CAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGTGACACAAA T T A - - GTGAC T AGT T T TGT A TGT CCGT CAGT T - - - T T T AAA T T ACAAAAGA T CA TGAAA T T C T C T T A T CAA T T T ACAA T T T - - T
GT A T TGCC TGT AA T TGGT T AGA T AA TGA T AA T AA T T AA T T T T TGCAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A - - - - - - - - - - CAAAGAGT AGCACAAAGAGCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT T T AAA T AAA T CAAC T AGA T T A T AAAAC T AAGT AC T A - - T T - GT
TGT AAACA T T T AA T T CAA T AAA T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T CGT C T T T A T T T AAAACAGT CAAAA T - - CA - - - - - - - - - - - T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CACA T T A T CCAC T A - - - - - - -
AACA T - - - - - CAAAAGGAAAAGAAAGA T T AA T AAG - GGA T TGT A T T A - T AA T ACAC TGAGGACGT ACGAAACAGGACAC T AAAA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGCAGCAAAAA T T A T AGTGACCCGT T T CGT A TGT CC T T CAGTGT A T - - - - - - - - - - - - - - - T C T A - - - - A T T T T T AGAGAA T T T A T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGT C T T A T T CAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - -
T A T CAAC T C T T A T C T AGGT AAAGCA T AA TG - - - - - - T AACAA T ACGA T AAA T A T AC TGA TGA T A T ACAAAACGAGT CAC T A T AA T T TGTGC T T C T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T T A T AGTGAC T CGT T T CGT A TGT CCGT CAGTGT AG - - T A T T A T ACAAA T A T TGGT AAAGA T T A T AGAA T A T AAGA T AA T T C - - -
A T T T T T C T T TGA T C T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT AGCACAAA T T A T AGTGACCCGT T T CGT T CGAC T A T T A - - - - - - T T CA T TGGACCAA T T T TGT T AAC T T T C T AAA T T T A T A T CC - AAC - - - - -
- - - C T A T T T CAA T CCAC T T AAGTGA T AA TGGT - A T - AAGC TGTGT A T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T AAA T T AC T AC T AC T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AAAGA T A T TGACAAAA T T TGGAGAGAA T AGT C - - AC T CAGT
- - - TGC T T T TGAA T AAAA T - - - - - - - - - - - A T A T T TGA T T TGT A T AA TGAA T ACAC TGAGGACA T ACGAAACGAGT CGC T A T AA T T TGTGC TGC T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACA T A T TGT CAGAA T T A T TGAAA TGCA TGC - - - - - - - - -
ACAC T A TGCCAAGTGA TGAAAGT T AACA T A - - - - - - CA T A TGT A - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA T T AA T T TGTGC T AC T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAA T AAC T T T A - - - - - - T T T TGC T T T ACGACC T - A T - - A - T
AA T T AGTGT T T AAAAA T T AAAA T AA T - - - A - - - - - - AA T T T C TG - - - T AAA T ACAC TGAGGGCA T ACGAAACGAGT CAC T A T AA T T T A TGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - T A T AA T AGGAA T A T T CAAGAAGA T C T TGT TGT A T T T AC T - - - - - - - -
GGT T AA T T TGT AGT ACGA T ACGT CAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T T TGTGC T AC T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AA TGT AGAGA T A T CGA T AAACC T T T T AA T TGCGAGA T T AA T - - - - -
GCAACA T T CA T A T T AAAC T CAACGAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - CGCAC T AAGGACA TGCGAGACGAGT CAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T T A T - - - - - - - - - - - - - T T T TGCA T A T TGT T T T T - - - - - - - - -
ACC T A T TGT C T AC T T A T AAAAAAAGACA T - A T A T T T T AGGTGAA T AAAAAC T ACAC TGAGGACA T ACGAAACGAGT CAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA TGACAGTGAC T CGT T T CGAA TGT CCGT CAGTGT AGT TGACGGAAAAGA TGT AAA T T T T TGTGGT AAAAAAAA TGT T AA T T T - - -
- - - - A T T A T T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T T AAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGCA T T AAAAA TGAACGAA T T T CCAA T A T AA - - - - - - - - - - - - -
A TGT T A T T T T T AAACGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T T A T AGTGAC T CGT T T T C TGCGACC T T CAGT T - - AA T C T T A T CAAAAAAGC T CGT A T CA T T CC T ACCA T AAAGAA T - GT - - - - -
AAGACA T C T T CAA T T AA T T AA T T T AAAA T - - - - - - - TGA T T T T T T A - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T AA T A T AA T T TGTGT TGC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAGAGT AACACAAA T T A T AGTGCC T AGT T T TGT A TGT CCC T CGGTGT A T - - AAAA T AAAAGAAA TGGAA T TGAC T AC T AAAGT A T A T AAC - A T - - - - T
AA T AC TGC T T TG - T T AA TGAAC T AGTGA T A - - - - - - TGA T T A T A - C T T A T - - - - - - - - - - - - - ACA TGAAACGGGT CAC T A T AA TGGGT CC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T T T T T T CCGGC TGAGT AGA TGA T AGT - - - - C T T AGT T CCCA T CACAGAAACAC TGAGGACA T T CGAAACGAGT CAC T A T AA T T TGGGC T AC T T T A TG - - - - - - - - - - CAAAAAGAAGCACAAA TGA T AGTGT C T CGT T T CGT A TGT C TGT CAGTGT T T - - CAC TGCAAAAAAC T T CA T AAA T A T T A T ACAAGGACAAGT T A T T T AGC
ACAC T A TGCCAAGTGA TGAAAGT T AACA T A - - - - - - CACA TGCA - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGAA T T TGTGC T AC T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAA T AAC T T T A - - - - - - - T T TGC T T T ACGAAC T - A T - - A - T
AAA T T A T A T T TGT CAAGC T AA T T T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - T AACA T A T A T AC TGAGGACA T ACCAAACGAA T CACAA T AA T T TGTGC T T C T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AAACA TG - - - - - - AGGT CC T ACAA - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGCCGT C T T TGACGCCGT ACGGT A T A T T A - - AA T T - - - - - - - - T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T TGTGC T AC T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - AA T AA T - T T TG - CAAA T T T T T A - - - - - - - - - - - AA T - - - - -
- - - - AC TGT C T AA TGA T A T CGA T AA TGAGAGT AA T CAGA T AGAA T AAA T AA T ACAC T AAGGA T A T ACGAAACGAGT CAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - -
- - - - CA T T T T T AGC TGCACCAGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T A T TGGAGCGA T TGAAAAAACC TGGTG - - - - - - AA T
GC T CCA T C T A T AGGCGACAAAGTGAA T A T - A T C - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAGC T - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - -
AAGA T AC T T T TGA T CAAC T AAAGGCAA T T A - - - - - - T A T T C T T A - - - - - AA T ACAC TGAGGACA T A TGAAACGAGT T A T T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T T A T AGT T A T T CGT T T CGT AGGT CCGT CAGTGT A T TGAACA T T AA T AAAAC T CAA T AGA T T T T T ACA T AA TGGGT T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGCACAAA T T A T AGT AGC T CGT T ACGT A TGT CCGT CAGTGT A TGT CAAA TGGCA T A T A T T T A T A T A T T T T T AAAA T T T T AAAA - AA T A TGGA
T T CCA T T TGT AA T T CCGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AA - - - - - - - - ACAC TGAGGACA T ACGAAACGAC T CAC T A T AA T T TGTGCCAC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACC T AAC TGACAAAAAA TGC T T - - - C - - AAC
- - - - T AC T T TGAAGGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T CA T C - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCCC TGT A T C TGA T T C T T T T T T T T AAAA T TGT A - - - TGA T T A T A - AA - - CA T ACAC TGAGGACA T T CGAAACAAGT CAC T A T AA T T TGT ACGT T C T T T T A - - - - - - - - - - CAAAA TGTGGCACAAA T TGT AA TGAC T CGT T T CGT A TGT ACGT CAGTGT A T T T AGGA T T AAAAA TGT T T ACA TGGC T AC T TGAACAAAGT T T - - - - - - - -
GCAACA T T T A T A T AAAAC T CAA TGACGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAGGT AACACAAA T T A T AGTGAC T CGT C T T T AAC T T C - - - - - - - - - - T - - T AGC T T A T ACC T A T CCAACAAC T T AAAA T AGTGT T T T C - T A T - - - AG
A T ACAA T CC T T AA T T A T AAGAA T AA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAC TGAGGACA T ACGA - - A T AGT CAC T A T AA T T T A TGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - CAAAGAGAGAAGAGCAACCAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGC T AC T T T T TGTGAAAAAGACGACAAC - GT T - - - ACC T C T AA T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACCACAA T C T ACAC T AC T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - GAC T T AAAGAAAAC T T A T AGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGACGACAA T A - - - A T T T T T TGTGAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAGACAC T T T AA T T TGTGC T AC T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - TGC T AA T T AAC T AAA T T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T ACAC TGACGACA T ACGAAA - AA T T CAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T T TGTGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T T T T C T C T T CAA T A T T T AAC T AA T A T T A - - - - - - T AC T T T TGT T A T A T - - - - - - - - - GC T AA T T CGAAA TGGGT CAC T A T AA T T TGTGC T AC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - CGCACCGGAGAAA T - - - - - ACA T T C T TGT AAAA T T T AC - - - - - - - - -
A TGGCA T T T T CAGC TGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T CGAA T T C T AA T A T AAA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT AGT ACAAA T T A T AA TGACCCGT T T CGT A TGT CCA T CAGTGT A T - - T T C T T T AAA T ACC T C TGT C T AAACACGA T AAAGT AGGT CA - - - - - GT
AAAC T AGT T CAAGT TGAC T AAAAAAGT A T - - - - - - - TGA T T T C T T - - TGT - T ACGCCGAGGA T A T ACGAAAAGGGT CAC T A T AA T T T A TGC T AGT T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAAGTGAGAC - GACCAGGC T - - CAAAA T AAAGCA - - - T - - - - T
AAAC T AGT T CAAGT TGAC T AAAAAAGAA T - - - - - - - TGA T T T C T T - - TGT - T ACGCCGAGGA T A T ACGAAAAGGGT CAC T A T AA T T T A TGC T AGT T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAAGTGAGAC - GACCAGGC T - - CAAAA T AAAGCA - - - T - - - - T
- - - - - A T C T C T AAACA T CA - - - - - - - - - - A - - - - - - AAC T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAGT AGC - - AAA T CA T AGTGAGT CGT T T TGT A TGT C - GT CGGTGT A T - - AA TGAAGAAGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - -
- - - A T A T T A T T AACGACGT ACA T AA T A T AAA T T - - - CAA T T T TGT AACACA T ACAC TGAGGACA T ACGAAACGAGT CAC T A T AA T T CGTGCGACC T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGGT T T T A T AGGAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T A T T - - - - - - C T ACAC TGAGGACAAA TGAAACGAGT CAC T A T AA T T TGTGCCAC T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T CGCACAAGA - - - - - - - GT - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - TGGT T T A T AAAAA T T T A TGCAC T T T T T ACA T CGAA TGGA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - CGTGGT ACGAAAAC T T AGA T AA T T T C TGAAAAA T AAAC T AA T - - - - -
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