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P  E  I   I  T  N   N  M  F  Y   N  T
ATCCGGAAAT CATAACCAAT AATATGTTTT ATAATACCTA GCTGTGATTT ACATTCATTT AGTCCTCATG TGCGACAACT ACTTCTCTCT TTACACTAAA
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CTACTAAGCT ACATACCTAC ATACCTACAT ACCTACATAC CTACCTACCA CTTAAGCTAG CTGTAAACAC TTTTTGTAAA TTAATGATGG GGTAAATTAT

M  A   S  V  V   A  A  I  R   E  K
TATAATTATC TTTGGTGGAA TAATAGAAAA TTTATCACAG GTAATAGGAT CCTTCACACA AGACGATGGC GTCTGTAGTC GCGGCCATTA GAGAAAAGAT
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ACACTAAACTACTAAGCTACATACCTACATACCTACAT--------ACCTACATACCTACCTACCACTTAAGCTAGCTGTAAACACTTTTTG
ACACTAAACTACTAAGCTACATACCTACATACCTACATACCTACATACCTACATACCTACCTACCACTTAAGCTAGCTGTAAACACTTTTTG
ACACTAAACTACTAAGCTACATACCTACATACCTACAT--------ACCTACATACCTACCTACCACTTAAGCTAGCTGTAAACACTTTTTG
ACACTAAACTACTAAGCTACATACCTACATACCTACAT--------ACCTACATACCTACCTACCACTTAAGCTAGCTGTAAACACTTTTTG
ACACTAAACTACTAAGCTACATACCTACATACCTACAT--------ACCTACATACCTACCTACCACTTAAGCTAGCTGTAAACACTTTTTG
ACACTAAACTACTAAGCTACATACCTACATACCTACAT--------ACCTACATACCTACCTACCACTTAAGCTAGCTGTAAACACTTTTTG
ACACTAAACTACTAAGCTACATACCTACATACCTACAT--------ACCTACATACCTATCTACCACTTAAGCTAGCTGTAAACACTTTTTG
ACACTAAACTACTAAGCTACATACCTACATACCTACAT--------ACCTACATACCTACCTACCACTTAAGCTAGCTGTAAACACTTTTTG
ACACTAAACTACTAAGCTACAT------------------------ACCTACATACCTACCTACCACTTAAGCTAGCTGTAAACACTTTTTG
ACACTAAACTACTAAGCTACATACCTACATACCTACAT--------ACCTACATGCCTACCTACCACTTAAGCTAGCTGTAAACACTTTTTG
ACACTAAACTACTAAGCTACATACCTACATACCTACAT--------ACCTACATACCTACCTACCACTTAAGCTAGCTGTAAACACTTTTTG6918
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