CLUSTAL 2.0.3 multiple sequence alignment
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CGCGGCGGACCATGCCCAGAGCCTGTTCG GCCTT GCEBTGACCABGG
CGCGGCGGACCATGCCCAGAGCCTGTTCG GCCTT GCBSTGACCAGGG

CGCGGCGGACCATGCCCAGAGCCTGTTCG. GCCTTEEGCG. CEBGCBETGACCABGG
GCG. C
GCG. C
RR R R Rk Ik Ik Ih kb b b b b b b b b b b b b b b b b b b b Ih S O 3 Ik S *kKkKk kk kK *kkKkKkKk kK
CGCCETGCGCACCGCCBATCTCCTTCTTCABGAATGCGGCCEGATCGETGGTACGCECGT
CGCCHMITGCGCACCGCCBATCTCCTTCTTCABGAATGCGGCCEGATCGETGGTACGCECGT
CGCCHTGCGCACCGCCHATCTCCTTCTTCABGAATGCGGCCEGATCGTGGTACGCHCGT

KAKK KA KAKAKAKAKAXAKKIAKX AKX XXX XX AKX I I*K* A * XXX XA XA ** A hdd*x dxxkkrrx*x **x%

TCACBGTGATCTGCGCBCCGAGCTGCCGGGCCAATGCCAGCTTGTTGTCGTCCACGTCCA
TCACBGTGATCTGCGCBCCGAGCTGCCGGGCCAATGCCAGCTTGTTGTCGTCCACGTCCA
TCACHGTGATCTGCGCHCCGAGCTGCCGGGCCAATGCCAGCTTGTTGTCGTCCACGTCCA

KAKK KAAKKKAKAKAKAKAKAK A A AKX K KKK K kK

CCGCAGCCACHTTCAGGCCCATCBCACGGGCGTACTGCACCGCCATGTGGCCCAGGCCAC
CCGCAGCCACHTTCAGGCCCATCBCACGGGCGTACTGCACCGCCATGTGGCCCAGGCCAC
CCGCAGCCACETTCAGGCCCATCHCACGGGCGTACTGCACCGCCATGTGGCCCAGGCCAC

KAKKKAKAKAKNKAK AAKKAKAKAKAKAKAKAKAK A A AKX KRR KKK KKKk kK

CGATGCCGG CBCCACCCAGTCCCCGGGCTTGGTGTCGGTCACCTTCAGGCCCTTGT
CGATGCCGG CBCCACCCAGTCCCCGGGCTTGGTGTCGGTCACCTTCAGGCCCTTGT
CGATGCCGG. CBCCACCCAGTCCCCGGGCTTGGTGTCGGTCACCTTCAGGCCCTTGT
*

KAk KKK KKKk Kk Kk Kk R R I I I I I I I I I I I I I b b b b I I I I I i i i

AGACGGTCACGCCGGCGCACABCACCGGCGCGATCTCGACGAAGCCCACTTCCTTCGGAA
AGACGGTCACGCCGGCGCACABCACCGGCGCGATCTCGACGAAGCCCACTTCCTTCGGAA
AGACGGTCACGCCGGCGCACABCACCGGCGCGATCTCGACGAAGCCCACTTCCTTCGGAA

RR R R IRk h h bk b Ik bk b b b b b b S I b b b b b b b b b b b b b Sk Ik 3k IE Ik Ik 2k 3k b gk 3k b 3k b b b b b b b b b

GCAGGCCGACATAGTTGGCATCGGCCAGTGCGTACTCGGCGAAGCCGCCGTTGACCGAGT
GCAGGCCGACATAGTTGGCATCGGCCAGTGCGTACTCGGCGAAGCCGCCGTTGACCGAGT
GCAGGCCGACATAGTTGGCATCGGCCAGTGCGTACTCGGCGAAGCCGCCGTTGACCGAGT

RER R IRk h b b kb Ik b b b b b b b b b b h b b b b b b b b h b b b b b b 3k b 2k b b 2k 3k b 2k 2k 3k 3h b b b b b b b b

AACCGGTGTTGCGCTGCGTCTCGCACAGCGTTTCCCAGCCACCCAGGCAGTGTTCGCAAT
AACCGGTGTTGCGCTGCGTCTCGCACAGCGTTTCCCAGCCACCCAGGCAGTGTTCGCAAT
AACCGGTGTTGCGCTGCGTCTCGCACAGCGTTTCCCAGCCACCCAGGCAGTGTTCGCAAT

R R R I I I R I R R I R I I I R R R I I b b b b b b b b b I b I i i

GGCCACACGCCGAGTACAACCAGGGGATGCCGACCCTGTCGCCTTCCTTGACGTGCCCTA
GGCCACACGCCGAGTACAACCAGGGGATGCCGACCCTGTCGCCTTCCTTGACGTGCCCTA
GGCCACACGCCGAGTACAACCAGGGGATGCCGACCCTGTCGCCTTCCTTGACGTGCCCTA

R R R I I I I R R I I R I R I I R R R R I I b I I b E b b b b b I i i

CCCCGCCTCCCACGGCCACGACGTGCCCCACGCCCTCGTGGCCGGGGATGAATGGCGGGT
CCCCGCCTCCCACGGCCACGACGTGCCCCACGCCCTCGTGGCCGGGGATGAATGGCGGGT
CCCCGCCTCCCACGGCCACGACGTGCCCCACGCCCTCGTGGCCGGGGATGAATGGCGGGT

R R R I I I R R I R I R I R R R R I I I I I b b E b b b I b b I i i

TCGGTTTCACCGGCCAGTCGCCCTCGGCGGCGTGCAGGTCGGTGTGGCAGACGCCACAGG
TCGGTTTCACCGGCCAGTCGCCCTCGGCGGCGTGCAGGTCGGTGTGGCAGACGCCACAGG
TCGGTTTCACCGGCCAGTCGCCCTCGGCGGCGTGCAGGTCGGTGTGGCAGACGCCACAGG

RR R R IRk Ik h bk bk b b b b b b b b b b h b b b b b b b b b b b b b b b b b 2k b b 2k 3k Ik 2k dh h dh b b 2k b b b b b b

CCTCGATCCTGACCAGCACCTCGCECGCCCCCGGGCGCGGTACCGAGACTTCCTCGATG
CCTCGATCCTGACCAGCACCTCGCECGCCCCCGGGCGCGGTACCGAGACTTCCTCGATG
CCTCGATCCTGACCAGCACCTCGCHCGCCCCCGGGCGCGGTACCGAGACTTCCTCGATG

RR R R R Ik Ik h kb b b b b b b b b b b b h h S I b b b Ik b E Ik kS Ik Ik h 3k b kb b 2k 3k b b b b 3k b b 2k b b b b
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