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GGTGCTTGATCAGGTCTTTTAGGTACATCCTTAAGATTATTAATTCGGGCTGAATTAAAT

ELEEEEEELEC L e e e e e e e e e e e e e e e e et
GGTGCTTGATCAGGTCTTTTAGGTACATCCTTAAGATTATTAATTCGGGCTGAATTAAAT

AATCCTAATTCCCTTATTAACAATGACCAAATTTATAACTCAATTATTACTTCTCATGCT

LLLEEEEEEEEL R E e e PR b EeEer i L
AATCCTAATTCCCTTATTAACAATGATCAAATTTATAACTCAATTATTACTTCTCATGCT

TTTATTATAATT Lttt tATAGTTATACCAATTATAATTGGAGGATTTGGAAACTGATTA

[ELELETEETEE TR ee e e L e e e e e e e e
TTTATTATAATTTTTTTTATAGTTATACCAATTATAATTGGAGGATTTGGAAACTGATTA

ATTCCTTTAATATTAGGATCACCTGATATAGCTTTTCCTCGTATAAATAATATAAGATTT

[ LLEEEEEEEEL TR R e e e e e e e et eierreien
ATTCCTTTAATATTAGGATCACCTGATATAGCTTTTCCTCGTATAAATAATATAAGATTT

TGATTACTCCCTCCTTCTCTCATCTTATTAATTTCCAGAAGAATAATCGAAAATGLAACA

[ELEEEEEETEE L LR r e e e e e e e e e e e Ferr e et
TGATTACTCCCTCCTTCTCTCATCTTATTAATTTCCAGAAGAATGATCGAAAATGGAACA

GGAACTGGATGAACTATTTATCCTCCTCTTTCTTCATATATTATTCATAGTAGAAGAACA

ELLEEREEEEEE LT E T L L b b ee ey
GGAACTGGATGAACTATTTATCCTCCTCTTTCTTCATATATTATTCATAGTAGAAGAACA

GTTGATTTAACTATTTTCTCTTTACACCTTGCAGGTATTTCTTCAATTTTAGGAGCTATT

[ ELLEELEETEEE P TR r L L e b e e
GTTGATTTAACTATTTTCTCTTTACACCTTGCAGGTATTTCTTCAATTTTAGGAGCTATT

AACTTCATTACTACTATTATTAATATACGACCTAAAAATATATTATTAGATCAAATTCCT

LLLELLEETEEE LR LR e et e b i e e L
AACTTCATTACTACTATTATTAACATACGACCTAAAAATATATTATTAGATCAAATTCCT

TTATTTGTATGATCAGTTGGAATTACAGCTTTACTTTTATTACTTTCCTTACCTGTATTA

RN annnnaann NNy
TTATTTGTATGATCAGTTGGAATTACAGCTTTACTTTTATTACTTTCCTTACCTGTATTA

GCAGGAGCAATTACTATACTTTTAACCGATCGAAATTTAAATACCTCATTTTTTGACCCT

ELLEEEEETEE LR e e e e e e e e e e
GCAGGAGCAATTACTATACTTTTAACCGATCGAAAT TTAAATACCTCATTTTTTGACCCT

ACTGGAGGA 618

[T
ACTGGAGGA 628

BLAST Seq alignment

ldentity 606/609 99.5%
Query cover 91%
Gaps 0/609 0%
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