
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1261
GA T ACGA - - - A T AGAA TGC T T T ACC T AAGC - - - - - GAGC T T A T T - - - AAA T ACAC T CAGA TGCAAAAAAAACGAAACGAAA T T T T T C T T CAAA T T TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - T AAA T T T T TGGACA T T - T - - - GC T C T T CA T T - - - AGA
T CAA T TGT AC TGAAAAAAA T TGAAA T T AAAA - AA - - - - - - - - - - - - - A T C T ACAC T CAGA TGCAAAAAAAACGCAACGGAA T T T T T CGT T AAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAA T T T T T CCGT T AC T T - - T T T T TGCA T T TGAGTGT A T A T T T - AAA T T T A T CAAC T C T T CCAA T AC T T T T C T T T CC T T T T C T AA T AAA
AAAAAGA T AAAAGCAGTGACACAACAA T ACA - - - AACA T T T ACC - - - A T A T ACAC T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGT AAA T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T A TGACGAAAAAA T T T CCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACAAAAA T - - - GAA T T T T T T CAAAA T T - CAAAACGCGT T T C T - - - AGG
T AGGTGA - - - - AACAA T T T T A T A T CGA - - - - - - - - AAAA T T A T - - - - - AA T ACAC T CAGA T ACAAAAAAAACGCAACGGAA T T T T T CACCAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - CAA T T TGACGAGAAA T T T T T T CGT TGCGT T - T T T T TGCA T C T CAGTGCA T T T C - - - AA T T - - - T AA T T T T T T CAA T A T T - T - - - GTGTGTGGGAGACAGG
TGAACAAAAAA T C T AA TGA TGGA T AA TGAGAA - - CACA T T TGT A T A T AAC T ACAC T CAGA TGCAAAAAAAACGCAAAGGAA T T T T T TGT CAAA T T T AAAA - - - - - - - - - - AAA T T T A T CGAAAAA T T T C T T CA T TGCA T T T T T T T TGCA T C TGAGTGT AGT T C - AAAA T T TGT T TGT T T T A T T T A T AAC - TGAAC T AAC T - - T C - A TGTG
GGAACCC T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGCCCC T CAA T T TGT ACAC T CAGA TGC - AAAAAAACACAACGGAA TGT T T CGT CGAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAC T T TGACGAC - T T T T T T T C TGT TGCGT T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - T CC - AAGACC - GA T A - - T T C T CCGAAGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAC T T T - - - AA T AA T T T CG - - - TGAGCAAA - - AGAGC T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAA T T T C T CCGT TGCGT T - T T T T TGCA T C T AAGTGT A T A T T - - - AA - - - AACAAACA T CA T AAA T A T A - - - AAAGT AAAAGAAC T AAA
T A T A T AC T - - - TGCAAC T T T AAA T T TGCA T AA - - - AGGTGCGT A - - - C T A - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACGCAA TGGAA T T A T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGA TGAAAA T T T T T T CCGC TGCGT T T T T T T T ACA T T TGAGTGT A T A T A T AAA T CC T T C TGGGT T TGTGCAAA T T CA T AGA T T C TGA T T CAA TGCA
T ACGAGGC - - - - - - AA TGGCAACCA T CGGAAA - - AAAACA TGT A T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAA T T T T CCAGC TGCA T T T T T T T TGCA T C TGAGTGT A T A T T T AGAA T A T - - T T CA T T T C T TGAAAAGA - - - GGT T T T T CGCCGA T AAA
TGT A T AAGAAAAGAAACAGAA T A T CAAAAAA - - A - AAA T C T C T A - - - A T A T ACA T T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGGAA T T T T T CGTGAAA T T T AAAA - - - - - - - - - - AAA T T TGAC T AAAAA T T T T T C TGC TGCA T - - T T T T TGCA T C TGAA TGT A T AAA T AAAA T A - - - T A T A T T T T T T A T AGT C T - - - T T T A T T T AGGT AA T AGT
AACAGCA T - - - AAAAACGC TGT AAGT T AAGC T - - ACGGCGT AAAA T TGT A T ACACACAGA TGCAAAAAAAACACAACGAGA T T T T T TGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGACGACAAA T T T T T CCC T TGCGT T T T T T T TGCACC TGAGTGT A T AAA - - - - - - - - C T AAAGCGCAACAACGT T T T T AA T T A T T AA T CCA T CACA
AACAGCA T - - - AAAAACGC TGT AAGT T AAGC T - - ACGGCGT AAAA T TGT A T ACACACAGA TGCAAAAAAAACACAACGAGA T T T T T TGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGACGACAAA T T T T T CCC T TGCGT T T T T T T TGCACC TGAGTGT A T AAA - - - - - - - - C T AAAGCGCAACAACGT T T T T AA T T A T T AA T CCA T CACA
CA T A T AA T - - - AAGACCA TGA T AC T T T TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A T AA T TGA TGT A T TGT T T AAAAGT T A T AA T T AA T T A T T T AACAAA
T CCAACA T - - - GGAAA T T CACAG - - AA T A TGGAG - - - - - - - - - - A T A T TGT ACAC T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGGAA T T T T CCGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAA T T T C T ACA T TGCGT T T T T T T - GCA T C TGTGTGT A T AAA - - - - - - - - AGT C T AA T T T AC TGCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA
AGT A TGAAAC T CACAACA T T A TGCAAC T AACA - - A T AGT A T ACC - - - A T A T ACAC T CAGA TGCAAAAAAAAGGCAAC TGAA T T T T T CA T CAAA T T T - - - A - - - - - - - - - - AAA T T TGACGACAAA T T T T T CCGT TGCGTGT A T T A T T CA T T T AAG - - - - - A T T T CAAA T T TGTGAAACC T T TGAA T AAAA - - - AGT A T AA TGC T T AAGAG
AA T A T T AA - - - T AAAACAA T AGA T AA T TGGAC - - A T T A T A T A T T CAGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CGT CAAA T T T AAAA - - - - - - - - - - AAA T T T T ACGGAAAA T A T T CC TGT TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - T AGA T T T T T T AGCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA
TGT A T AAGAAAAGGAACAGAA T A T C - AAAAA - - A - AAA T C T C T A - - - A T A T ACA T T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGGAA T T T T T T T TGAAA T T T AAAA - - - - - - - - - - AAA T T TGAC T AAAAAA T T T T C TGC TGCA T - - T T T T TGCA T C TGAA TGT A T AAA - - AAA T A - - - T A T A T T T T T T A T AGT C T - - - T T T A T T T AGGT AA T AA T
T T AC TGGCGAA T AAAAAGCCAAGCCCA T AC T - - - - AAAAA T T T ACAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACGCAA T CC T T T TGCGT T - - - T T T T T T T TGCA - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - T AAA T AC T C T AGAA T T AA T AAA T A TGT AA T T AGT AGG
T CCAACA T - - - GGAAA T T CACAG - - AA T A TGGAG - - - - - - - - - - A T A T TGT ACAC T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGGAA T T T T CCGT CA - - - - - AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAA T T T C T ACA T TGCGT T T T T T T - GCA T C TGTGTGT A T AAA - - - - - - - - AGT C T AA T T T AC TGCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA
GA T AAAA T - - - - - - GGTGAGCCAC T T T TGAGAAAAAAGCA T A T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAA T A T T T T CCGT TGCGT T A T T T T TGCA T C T T AGTGT AGA - - T A - - - T T TGT T ACAC T T AGCAA T AAAA TGAGT C T T A T A T C T - - T AAA
TGAAAAAA - - - T ACAA - - - - - - - - T T T TGT A T - - T AAA T A T A T T T ACA T A T ACAC T CGGA TGC - AAAAAAACGCAACGGAA T T T T T CGT CAAA T T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C - - - - - - - - - - AA TGT T T T TGT A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T AGG
- - - - - - - - - - - AACAAGT ACAAA T AA T T AGAA - - AAA T T ACC T AAA T T T A T ACAC T CAGA TGCAAAAAAAACGCAACGGAA T T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - AA T AA T TGCCGA T T T T C T TGTGT ACGCCA TGCAA T AAAA T AA T AAG
- - - - - - - - - - - T T AAAGT T T AAAC T CA TGGAAAGT AAGT T T T T TGAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T T T - - CAGAC T TGT CGAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA
CAGGAAAA - - - C TGT ACAAC TGT CAC T AGACAGAAAAAC T T CC T T C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAA T T T C T CCA T TG - - CGT T T T T T CCG - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - AGGT AA T A T T ACAGAAC T T - - - AC T A T T T A T C - AA T AA T
CAGGAAAA - - - C TGT ACAAC TGT CAC T AGACAGAAAAAC T T CC T T C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAA T T T C T CCA T TG - - CGT T T T T T CCG - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - AGGT AA T A T T ACAGAAC T T - - - AC T A T T T A T C - AA T AA T
AAAAAGGT AC T T ACAA T AAA T CACA T T T ACAA - - - AAGT A T T CGT A T ACAC T CAC T CAGA TGC - AAAAAAACCCAACGGAA T T T T T CGT CAAA T T T AAGG - - - - - - - - - - AAA T T TGT CGAAAAAA T T T T CCGT TGCA T T T T T T T TGCA T C TGAGTGT A T A T C T AAACC T CAGCGCACGT AC T AGC T ACGT T AGA T T T T T AAC T - - T AAA
T T T A TGA T T AACGAAAGC TGAGG - - - T AAAAAAAA T AAAA T A T T - GA T AA T ACAC T CAGA TGC - - AAAAAACGCAACGGAAAC T T T CGT CAAA T T T AAGG - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAAA T T A T CCGT TGCC T T C T T T T TGCA T C TGAGT A T A - - - - - - - AA T T T AAGT AGCA T T T CAAAAAC - - - - A T T T T T T T T T T AA T AGA
CAAGTGAA - - - AAAA T TGT T T T A T TGA T AA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAA T T T T T CCA T TGCGT T T T T T - - CCA T C TGAGTGT A T A T T - T AAA T T T - - - AA T T T T T T T AAA T A T T T T CA T T AA T AGT T T A T T AAA
T T AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CAAAAAAAGA T T ACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CGT CAAA T A T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAGAAA T T T C T C TGT TGCGT T T T T TGCCCA T ACA - - - - - - - GT T T CAAA T A TGGT AAAA T ACCCAGT T T T T T T A TGT AAAAA T ACA - - - - -
CA T ACCA T - - - AAGAAAAA T AAAACCC T AAA T - - AGAACGT C T CA T CA T A T ACAC T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGGAA T T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT A T T TGC T ACCGT T T - - - GA T TGACGT CCAA - - - -
CA T ACCA T - - - AAGAAAAA T AAAACCC T AAA T - - AGAAC T CC T CA T CA T A T ACAC T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGGA T T T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T TGC T ACCGT T T - - - GA T TGACGT CCAA - - - -
- - - - - - - - - - - GCAAA T T TGCGT T T AGTGAA - - - - - - - - - - - - - T AAA TGT ACAC T CAGA TGC - AAAAAA T TGCAAC TGAA T T T T T CGT T AAA T T T T AAG - - - - - - - - - - AAA T T TGA T AAAAA - T T T T T CCGT TGCGT T T T T T T - GCA T C TGAGTGT A - - - - T A T T A T C - AAGA T T T T T T T T CAAAA TGT CAA T TGT T CAGCC - - - - - -
T T AA T T T T T AA T T AAA T ACCAGACGA T CGGAA - - AAAGA T CGC T TGTGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAGCCAAA T T T T AGG - - - - - - - - - - GAA T T TGACGAAAAAA TGT T CCGT TGCA T T TGT A T T ACA T C TGAA TGT AAC T T - - - - - - - - T T T T A T T T T AC T AA TGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAGAAC - - - ACAGA - GACAAACA T CAAGAAAAAAA T T T TGT T T C T T T A T ACAC T CAGA TGCAAAAAAAC - GCAACAGAA T T TGCCGA T AAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGACGA T AAGAGTGT A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - AGGTGGCCCA T T AA T T C T T - - - AGT A T T T CC T A T A TGAA
- - - - - - - - - - - AGT A T T A TGTGA T AGA T AGCC - - AAGGT A TGT CAACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAAGT T T T CCGT TGTGT T C T T T T TGCA T C T CAGT T AA T AGT - - - - - - - - A T AAAA T T T A T T CACA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - A T AAA T T A T T CCAG - T A T A TGAAAAAC T AGT T T A T T - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAAAAA T T CCGT TGCGT T T T T T TGC - - T C TGAGTGT A T T T T T CAAAC T T CACGC T CCA TGT AGT T C T A - - - GCCAA T A T T C T AA T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT C - - - - - - - ACAGAAC T C T C T TGAAA T A - - - T T CC T T T A T CGAA T AAA
AAAAGAA T AA T T A T A T T T T T A T A T TGGT A T AA - - - AA TGCCA T ACAGT TGT ACAC T CAGA TGCAAAAAGAACGCAACAGA - T T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T C T - - AAAGT T CA T T AAAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AAAAA T AGT CGGC TGA TGAAA - - - - - - - - - - - - T T CGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACAAACAAAA T T T CCGT T AC T - - - T T T T TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACA T TGTGCCAGAAA T C - - - AACA T T A T T ACA - TGAA
T ACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACAAAAAAAA T T T CCA T TGCG - T T T T T T TGCA T C TGAGTGT A - - - - - - - - - - - - A T CGAAACC T T CAA T T A T A - - - AA T A T T CGC T CGGTGGA
AAAAACGT - - - CGT A TGA T TGAA T AAAAACGG - - AAAGA T CGC T T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGGACGAAA T A T T T T T CCGT TGCGT T T T T T TGA T C TGTGAGTGT AGA T A - - - - - - - - - - GC T A T T T TGT AAAAA TG - - - AAGT T CAA T A T T A T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - ACAA T T T A T T C T A T T T T A T AAA T T T A - - - A T T T C T AC T C T AAAGA T
- - - - - - - - GAGCAGAA T T CAGGGTGT T CAGA T AGA T AGTGT A T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGA T T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGT A T T C T T T T AGT T T - - - - GCGAGTGT CGT AACCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGGACGAAAAAAAA T T CCGT TGCGT T T T T T - - GCA T C T T AGTGT A T A T T - - - - A T T T A T CAAGT ACCA TGAGT T T A - - - CA TGGGCGCGTGCCGAC
T ACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACAAAAAA T T T C T CCA T T ACGT T T T T T T T ACA T C TGAGTGT A - - - - - - - - - - - - A T CAAAACC T T CAA T T A T A - - - AA T A T T TGC T CGGTGGA
- - - - - - - - - - - A TGAA T AA T ACA TGAA T T T AG - - GAAA TGT CCC T T CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGT CCAA T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC - - - - - - - - - - TGAC T T T T T TGC T A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGA TGA T AGAAAAAA T AGAGT A T CAC T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGA TGAAAAAAA T T T CCGT TGCC T T - T T T T TGT A T C TGAGTGT AGT T T T - AAA T T - - - GGAA T T T T T TGCCGGT - T T AA T T A T AGC T T T AA T AAA
T ACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACAAAAAAAA T T T CCA T TGCG - T T T T T T TGCA T C TGAGTGT A - - - - - - - - - - - - A T CGAAACC T T CAA T T A T A - - - AA T A T T CGC T CGGTGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T ACGAAAA T T T T T T CCGT TGCGT T - T T T T TGCA T C TGAGTGT A T A T T - - - - - - - - T T CA T A T C T T T T AA TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAAAAAA - - - T ACAA T T T TGT A T T T T TGT A T - - T AAA T A T A T T T A T A T A T ACAC T CAGAGGC - - AAAAAACGCAACGGA T T T T T T CGT CGAA T T T A T A T - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAACA T T T T T T T CGT CA T C T T T T T T T TGCACC TGAGTGT A - A T T - - - - - - - - - - - T AA T T T T TGT A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T AGG
AAAA TGGT - - - A T CAAAGGGTGAC T AAAAAAA - - ACAACGT T T T - - - TGA T ACAC T CAGA TGC - - - AAAAAC T CAACGGAAGT T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - T T AA T T T A T T A T AAC T A - - - AAA T T ACAAC T AA - - - -
T T AA T AA T AAACAAAA TGT T AGA T C T TGAAAAAAAAGAAA T A T - - - - T T A T ACAC T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGGAC T T T T T CGT CAAAA T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAAA T T A T CCGT TGCGT T - T T T T TGCA T A TGAGTGT A T T T A - - AAA T T - - - GT AGT T TGT T AGCGCC - - - - GC T A T T T T T T T AA TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T TGACGAAAAAA T T T T CCGT TGCGT T T T T T T T ACA T C TGAGTGT A TGAA - - - - - - - - AGTGCA T A T T C T AAAAA T A - - - - - - - - - - T T T T ACCAAA
AGT A T CA T - - - GA TGC T AACA TGT T AGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACAAAAAAAA T T T CCGT TGCGT T T T T T T T T CA T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAGC T CCA T ACCAAGT T T A T ACAGT T T C T T T A T AGA
GAGA T T - - - - - AGT AAA T TGGA T C T AAAGAAG - - AAAACCAA T A T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGAGCGT AA T AA T CAGG - - - AGCGT ACAAACG - - - - -
AAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T ACAA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T TGAC TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - AGAA T C T AAA T TGT A T T T T AAA T T T C T TGAACAC T AA T T T AG - AAA
AC TGA T AC - - - AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGT T T A - - - - T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAGT T CACCAGAAAC T - - - A T CA T T A T T T C - - - AGA
T T AA T AAGAAACAAAA TGT T AGA T C T TGAAAAAAAAGAAA T A T - - - - T T A T ACAC T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGGAC T T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGA TGAAAAAA T T A T CCGT TGCGT T - T T T T TGCA T C TGAGTGT A T T T A - - AAA T T - - - GT AGA T TGT T AACGCC - - - - T C T A T T T T T T T AA TGAA
T A T AGGA T - - - - - - AA TGAA TGACCGAAAAAA - - GGAA T A T A T T T A T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AA T AA T CAAA TGT CAA T AAAA - - - - - - - - - - - - CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGA TGAAAAA T T T A T C TGT TGCGT T - T T T C T ACA T C TGAGTGT A - - - - - AACA T T - ACA T A T C T T C T T AAAA T AAC T AAA T AGT T AGT T ACCAGA
T AGTGT AC - - - AAAA T A T T AA T A T T ACAAA T T AAAAAAAAAGT A T T C T T A T ACAC T CAGA T T CAAAAAAAACGCCACGGAA T T T T T CGT AAAAGT T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - T - - - AAAA T AC T T AAA T C T T - - - A T T AACGA T T CA - - - - -
TGGCAAA T - - - AAAAAAAAACAAAAGT T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGA TGAGAA T T T T T T T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - A T T A - - - A T T T AA T A T T CGT AACA T T - - - - - - - - - - - - GCAACCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T T - - - - - - - - - T T T T T C TGT TGCGT T T T T T T TGCA T C TGAGTGT A T A T - - - - - - - - - GC T AGA T T T T A TGTGT T TG - - - CGT C T T C T T T CGA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T CGC T T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGGA TGAAA T A T T T T T CCC T TGCGT T T T T T TGA T C T - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - GC T A T T T TGT AAGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T AA - - - AA T A T T TGGAAAGT T CAAAAG - - AGGA TGCACC - - - CGGT ACAC T CAGA TGCAAAAAAAAC T CAACGGAA T T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT AAAA T T AAAAAGGT AC T T AA T T A T T A T AAAAAGAAC T T T CCA T A T TG - - - - - - - - AA TGCAAAAAAAACGCAACGGAAAA T T - CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGAAGAAAAACA T T T CCGT TGCGT T T T T T T - GCA T C TGCGTGT - - - - - - - - - - - - - GA T T AA T T T T A TGGCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T
AAAAAA - - - - - - - - AA T CGTGAA T A T ACA T AA - - - - - - - - - GT T T AAAAC T ACAC T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGGAA T T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGAGGAAAA T T T T C T CAGT TGCGT T T T T T T TGCA T C TGTGTGT A T A T T - - - - - - - - GT T T A T T A T T T T AAAAC T - TGA T A T AC T T ACGC T A T AAA
AAAAAA - - - - - - - - AA T CGTGAA T A T ACA T AA - - - - - - - - - GT T T AAAAC T ACAC T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGGAA T T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - AAA T T TGAGGAAAA T T T T C T CAGT TGCGT T T T T T T TGCA T C TGTGTGT A T A T T - - - - - - - - GT T T A T T A T T T T AAAAC T - TGA T A T AC T T ACGC T A T AAA
- - - - - - - - - - - AAAGA T - - - - - - TGGT TGGAAAA - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T CAC T AAAAAAAGT T C TGT TGCGT T T T T T T T T CA T C TGAGTGT A T - - - - - - - - - - - T A TGGT T T T T T T AA T T T T - - - - GGTGGTGTGGT AA T A T A
- - - - - - - - - - - AAAGA T - - - - - - TGGT TGGAAAA - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T CAC T AAAAAAAGT T C TGT TGCGT T T T T T T T T CA T C TGAGTGT A T - - - - - - - - - - - T A TGGT T T T T T T AA T T T T - - - - GGTGGTGTGGT AA T A T A
T A TGCGT T - - - AGT AA T T T T T T ACAAC T CGA T - - A T AA T T TGA T AGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGCA T AA T T T AAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C - - - - T A T - - - AAAAA T ACA T A T T TGA T ACAG - - - - - - - - - - - - AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGGAAGT T T T TGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - GT AA - - - AGCAAA TGT T TGAAGCGT T - - - - - - - - - - - - - - AA - CA T
CGT A T A TGAAA TGGAGAC TGAAA T CAGAAAA - - - GAAGCACGT T T A T A T A T ACAC T CAGA TGC - AAAAAAA TGCAACGGAA T T T T T CGT CAAA T T C - AAG - - - - - - - - - - AAA T T CGA TGAAAAA T T T C T CCGT TGCGT T T T T T T TGCA T A TGAGTGT A T A T T - AAAC T T T T T T AAA T A T T T T AAAA T TG - - - A TGT TGT CCC T AA T TGA
CGT A T A TGAAA TGGAGAC TGAAA T CAGAAGA - - - GAAGCACGT T T A T A T A T ACAC T CAGA TGC - AAAAAAACGCAACGGCA T T T T T CGT CAAA T T C - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - AAA - T T T - - - - - - T A T T T T AAAA T TG - - - A TGT TGTGCC T AA T AGA
A TGA T T A T - - - A T AAA T A TGAAGT T AAGAAAA - - AAA - - - - - - - - - - - - - T ACAC T CAGA TGCAAAA T AAACGCAACGGT A T T T C T CGCCAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGAGT T T T A T AAGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AAGGT - - - ACCAGT A T CAGA T T CGCAAC - - - AGACC T CGT AC T C T T C T ACAGTGAGA TGC - AAAAAA T CCCAACGGAA T T T T TGGTGAAA T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T C T T T T T TGAGT T T T T T - - GCA T C TGAGTGT A T AA T - AGCAGA - A T T AAA T T CACCGT AA T CA T T AGC T A T T AA T CCAAC TGA
GA T CA T AC - GT - - - AACAA - - - - CC T C T AAAA - - A T AGAGT T CA T A T A TGT ACAC TGAGA TGC - AAAAAAA - T CAACGAAA T T T T T TGT CAAA T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAAAA T T T T CCA - T TGCA T T T T T T T TGCA T C TGTGTGT A T AAA T A - - - - - - - - - - - - T T T C T C - - - - - - - - - - GGT A TGT A T CC - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGACGAAAAA T T T T T C TGT TGCA T T T T T T - - GCA T C TGAGAGT A T AA T - - - - - - - - - - AA T A T T T A T TGAAGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T A T AAC T ACGCAGGT CC T TGA - - - - - - - - - - - A T AGT T T C T C - - - - - - - - - - - - CAGA TGCAAAAAAAACGCAACGGGAAC T T ACGT CAAA T T T AAA - - - - - - - - - - - AAAC T T - - - - AAAAA T T T T T C TGT TGCGT T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA
GGCAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T TGT T T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T TGACGGT AAAA T T T T AAA T T T TGT T T T T T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAC T T CCA T AAGAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAGT CA T - - - T ACAAA T T T T CA T TGAAAA T A - - ACAA T T T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CAAGT CAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCGGT C T CCGGT C T CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - GGAAGAAGAAACCA T AGAGC - - GGCA T CAGCGAC TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T TGACGGAAAAA T T T T CGGT CGC T - - - T T T T TGCA T C TGAGTGT A T T T T - - - - - - - - - - T ACA TGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA
T AAAAAA T - - - T T A TGT CAAAAACC T TGAAAAAA - - - - - - - - - - T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA -
- - - - - - - - - - - - GGAAGAAGAAACCA T AGAGC - - GGCA T CAGCGAC TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T TGACGGAAAAA T T T T CGGT CGC T - - - T T T T TGCA T C TGAGTGT A T T T T - - - - - - - - - - T ACA TGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA
AAAAAAA T - - - - - - GGTGAGCCAC T T T TGAGA - - - - - - - - - - - - T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAACGCAG - AGAA T T T T T C T T CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TG - - T ACA T T T T TGAGCCACA T T AGA TGT A T A T A T - - TGA -
- - - - - - - T - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCCAGA TGCAAAAAA T ACACAACGGAA T T T T T CGT C - AA T T T AAA T - - - - - - - - - - AAA T A TGACGAAAAA T T T T T CGGT TGCGT T T T T T T TGCA T C TGAC TGT A T AA T - AGT AGT C TGCGGA T ACGTGA T ACGT A - - - TGCC T T T ACGT AA - CAA
AGCA T CA T - - - GA T - - T A T CAAC T T AGT T AA TGGA T AA T C T T T T T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGGT ACGT T T - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGGAC T CGGTGA TGGGA T T AGGTGT T T A T TGGT - - - -
TGGACAA T AAAAGCAAAGA TGAA T C T AAAA T - - - - AAAAA T A T - - - - - - A T ACAC T CAGA TGCAAAAAAAACGCAACAGAA T T TGT T A T T - - T T T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGACAA T AAAAGCAAAGA TGAA T C - - - - - - - - - - AAAAA T A T - - - - - - A T ACAC T CAAA TGCAAAAAAAACGCAACGGAA T T TGT T A T T - - T T T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - AA - - - - - AA T AA T TGC T T TGAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAA T AA - - - - - - - - - - T ACA T A T A - - - - - C T ACAC T CAGA TGCAAAAAA - - - GCAACGG - - T T T T T CGT CAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - AAGCA T TGT T AGAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA
AGTGT TGA - - - AA T AGT AACA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T ACA T A T CGT AACAA - - T TGGA TGGT TGT T TGA T - - -
- - - - - - - - - - - AG - AC T C T CAGA T AA T T TGCG - - - - - - - - - - - - - GC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC - - - - - - - - T CAAGACC T C T ACA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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