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RESUMEN 

La Panleucopenia Felina es una enfermedad que se caracteriza por una reducción del número 

de leucocitos circulantes y enteritis con degeneración de las vellosidades intestinales. El 

agente etiológico de la enfermedad es el Virus de la Panleucopenia Felina (VPF), 

perteneciente a la familia Parvoviridae, es altamente contagioso y presenta una alta 

mortalidad y morbilidad, siendo el gato doméstico el principal afectado.  

Si bien la vacunación de gatos sanos es la forma más efectiva de prevenir la enfermedad, una 

vez que se presenta el cuadro clínico, el tratamiento es de soporte, presentando una alta 

mortalidad durante los primeros días de la enfermedad. 

Los gatos positivos al VPF deben ser hospitalizados y aislados al menos 2 semanas para 

evitar la transmisión viral. La detección temprana suele hacerse mediante la prueba basada 

en el ensayo por inmunoadsorción ligado a enzimas (ELISA), el que detecta antígenos virales 

en muestras de heces.  

Como un método diagnóstico complementario, en esta Memoria de Título se planteó 

implementar la Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) orientado al diagnóstico del 

VPF, usando inicialmente muestras positivas procedentes de dos vacunas felinas y una 

vacuna canina; y como una aproximación a muestras reales, se realizó una mezcla de estas 

vacunas comerciales con heces y sangre de un gato sano. 

Los resultados al realizar PCR utilizando un par de partidores In silico diseñados en base a 

secuencias del gen VP2 del VPF disponibles en GenBank®, mostraron una visualización 

nítida de los controles positivos, y ninguna amplificación inespecífica o visualización de 

controles negativos. Al analizar uno de los fragmentos obtenidos, este posee un porcentaje 

de identidad nucleotídica mayor al 97% respecto de la información disponible en GenBank®, 

corroborando la detección de un fragmento del VP2. 

Así, estos resultados sugieren la opción futura de aplicar el mismo protocolo de manera 

diagnóstica, utilizando muestras obtenidas de pacientes sospechosos a estar infectados con 

VPF. 

 

 

Palabras clave: VPF, diagnóstico, diseño de partidores In silico, implementación 
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ABSTRACT 

Feline Panleukopenia is a disease characterized by a reduction in the number of circulating 

leukocytes and enteritis with degeneration of the intestinal villi. The etiologic agent of the 

disease is Feline Panleukopenia Virus (FPV), belonging to the Parvoviridae family, is highly 

contagious and has high mortality and morbility, the domestic cat being the main affected. 

Although vaccination of healthy cats is the most effective way to prevent the disease, once 

the symptoms appear, the treatment is supportive, presenting high mortality in the first days 

of the disease. 

FPV positive cats should be hospitalized and isolated for at least 2 weeks to avoid viral 

transmission. Early detection is usually done by the enzyme-linked inmunoadsorption assay 

(ELISA), which detects viral antigens in stool samples. 

As a complementary diagnostic method, in this Title Memory it was proposed to implement 

the Polymerase Chain Reaction (PCR) aimed at the diagnosis of FPV, initially in positive 

samples from two feline vaccines and one canine vaccine. As an approximatino to real 

samples, the comercial vaccines were mixed with feces and blood from a healthy cat. 

The results of perform PCR using In silico designed primers based on the VP2 gene 

sequences of FPV avalaible in GenBank®, showed a sharp visualization of positive controls, 

and no nonspecific amplification or negative controls visualization. When analyzing one of 

the obtained fragments, it has a nucleotide identity percentage greater tan 97% with respect 

to the information avalaible in GenBank®, corroborating the detection of a VP2 fragment. 

Thus, the future option of applying the same protocol in a diagnostic way is opened, using 

samples obtained from patients with FPV suspected infection. 

 

 

Keywords: FPV, diagnosis, In silico designed primers, implementation 
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INTRODUCCIÓN 

El Virus de la Panleucopenia Felina (VPF) es un parvovirus responsable de la Panleucopenia 

Felina, enfermedad caracterizada por una reducción del número de leucocitos circulantes y 

enteritis con degeneración de las vellosidades intestinales. El virus presenta una distribución 

mundial, es resistente a la desinfección y puede sobrevivir varios meses en el medio 

ambiente. Además, es altamente contagioso y presenta una alta mortalidad y morbilidad, 

siendo capaz de infectar al gato doméstico, entre otras especies. 

La forma más efectiva de prevenir la enfermedad es mediante la vacunación de gatos sanos. 

Sin embargo, una vez que se presenta el cuadro, el tratamiento es de soporte, presentando 

una alta mortalidad en los primeros días de la enfermedad. 

Los gatos que son diagnosticados con VPF deben ser hospitalizados y aislados al menos 2 

semanas para evitar la transmisión del virus. La detección temprana del VPF suele hacerse 

con pruebas basadas en el ensayo por inmunoadsorción ligado a enzimas (ELISA), el cual 

detecta antígenos del VPF en muestras de heces. 

Estas pruebas pueden confirmarse, en caso de que la prueba sea negativa y el gato aún 

presente signología sugerente a Panleucopenia Felina, mediante la Reacción en Cadena de la 

Polimerasa (PCR) de una muestra de heces o sangre, la cual ha mostrado tener una mayor 

sensibilidad a las pruebas rutinarias. También es de utilidad realizar PCR de sangre cuando 

no se presenta diarrea, y por tanto, no pueden utilizarse las pruebas ELISA. 

La reacción PCR se presenta entonces como una herramienta útil para el diagnóstico de la 

enfermedad, complementando a las usadas actualmente en las clínicas de pequeños animales. 

En esta Memoria de Título se plantea la implementación de un protocolo que utiliza PCR 

convencional como método para detectar al VPF presente en las vacunas comerciales. De 

tener éxito, se abre la opción futura de aplicar el mismo protocolo de manera diagnóstica, 

utilizando muestras obtenidas de pacientes sospechosos a estar infectados con VPF, pudiendo 

significar finalmente un abordaje más eficiente de la enfermedad. 
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REVISIÓN BIBLIOGRÁFICA 

 

Virus de la Panleucopenia Felina 

La familia Parvoviridae comprende 2 subfamilias: subfamilia Parvovirinae, que infecta 

vertebrados, y Densovirinae, que infecta invertebrados. La subfamilia Parvovirinae a su vez, 

se divide en 8 géneros, donde se encuentra el género Protoparvovirus, el que incluye al Virus 

de la Panleucopenia Felina (VPF) (Hoelzer y Parrish, 2008; ICTV, 2017; Maclachlan et al., 

2017). 

El VPF es el parvovirus responsable de la Panleucopenia Felina, enfermedad caracterizada 

por una reducción severa de la cuenta de leucocitos y enteritis con degeneración de las 

vellosidades intestinales (Stuetzer y Hartmann, 2014). Corresponde a un virus pequeño (20 

nm), no envuelto, de genoma ADN hebra simple de alrededor 5000 bases, que codifica para 

dos proteínas de cápside (VP1 y VP2) y dos proteínas no estructurales (NS1 y NS2). El virus 

replica utilizando la polimerasa de las células hospederas, donde la proteína NS1 tiene un rol 

en la regulación de la replicación. Las proteínas VP1 y VP2 se ensamblan juntas para 

producir la cápside, la cual corresponde en un 90% a VP2 y 10% a VP1, donde la región 

única de VP1 contiene funciones para la infección celular, incluyendo actividad de 

fosfolipasa A2. La cápside controla la unión a receptores y el proceso de infección celular, y 

también es el principal objetivo de los anticuerpos del hospedero. La proteína NS2 participa 

en el ensamble del virus y el transporte nuclear, aunque su rol todavía no es claro (Hoelzer y 

Parrish, 2008; Truyen y Parrish 2013). Históricamente, han existido cambios mínimos en el 

genoma del VPF. Un estudio indica que la variación genética del VPF está dirigida por deriva 

genética aleatoria, donde la acumulación de mutaciones no es consistente con una 

distribución temporal o geográfica, indicando una falta de aparición de nuevas variantes 

(Decaro et al., 2008; Lamm y Rezabek, 2008). 

El virus presenta una distribución mundial, es resistente a la desinfección y puede sobrevivir 

varios meses en el medio ambiente. Además, es altamente contagioso y presenta una alta 

mortalidad y morbilidad, siendo capaz de infectar al gato doméstico y a otras especies de la 

familia Felidae, Mustelidae, Procyonidae, y Viverridae (Greene, 2000; Stuetzer y Hartmann, 

2014; Sykes, 2014). 
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Existe una estrecha relación entre el  VPF y el Parvovirus Canino tipo 2 (CPV-2), debido al 

surgimiento de este último a partir de la evolución desde el VPF, mediante la adquisición de 

cinco o seis cambios de aminoácidos en el gen de la proteína de la cápside. Esto conlleva a 

que ambos virus presenten características genéticas y estructurales similares (Horiuchi et al., 

1998; Truyen et al., 2009; Möstl et al., 2015). 

 

Patogenia del VPF 

El VPF causa una infección sistémica, principalmente en gatos menores a 1 año no vacunados 

o mal vacunados. La transmisión ocurre por ruta fecal-oral, e indirectamente a través de 

fómites, que representan la principal vía de transmisión. El VPF entra en la célula usando 

receptores de transferrina y replica en células que están en la fase S del ciclo mitótico. 

Inicialmente, a las 18-24 horas de infección, el virus replica en tejido linfoide de la orofaringe 

y después de 2-7 días se disemina vía sanguínea a todos los tejidos (Truyen et al., 2009; 

Stuetzer y Hartmann, 2014; Sykes, 2014). La infección del tejido linfoide lleva a la necrosis 

de este tejido, causando inmunosupresión. La linfopenia puede ocurrir directamente por 

linfocitolisis, pero también indirectamente, como resultado de la migración de linfocitos a 

los tejidos. En la médula ósea, la replicación viral ocurre en células progenitoras tempranas, 

explicando el efecto dramático en las poblaciones de células mieloides, que se refleja en la 

panleucopenia. La replicación del virus en las criptas de las células epiteliales intestinales 

causa acortamiento de las vellosidades, aumento de la permeabilidad intestinal, y 

malabsorción (Truyen et al., 2009; Stuetzer y Hartmann, 2014; Sykes, 2014). 

La infección in utero en preñez temprana puede resultar en muerte fetal, reabsorción, aborto, 

y momificación. En la preñez tardía, el VPF puede causar daño al tejido neuronal, 

interfiriendo con el desarrollo cortical del cerebelo y produciendo anormalidades en el nervio 

óptico y la retina. Dentro de la camada afectada, algunas crías pueden estar clínicamente 

sanas, probablemente debido a resistencia innata o adquisición de anticuerpos maternos. Aun 

así, estas crías pueden portar el virus hasta 2 meses después de nacidos (Stuetzer y Hartmann, 

2014; Sykes, 2014). 

La eliminación fecal del virus usualmente dura varios días, y en algunos gatos puede persistir 

hasta 6 semanas (Sykes, 2014). 
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Signos Clínicos del VPF 

No todos los gatos infectados con VPF desarrollan signos clínicos, y la severidad de estos 

depende de la edad, estatus inmune, e infecciones concomitantes. Los signos clínicos más 

comunes son inespecíficos, como fiebre, depresión y anorexia. A veces se presenta vómito 

no relacionado a la alimentación, y menos comúnmente, se desarrolla diarrea, que pasa de 

acuosa a hemorrágica durante el curso de la enfermedad. Los gatos generalmente mueren de 

complicaciones asociadas a la septicemia, deshidratación y coagulación intravascular 

diseminada (CID) (Greene, 2000; Truyen et al., 2009; Stuetzer y Hartmann, 2014).  

En recién nacidos, los principales signos de infección por VPF son neurológicos, con ataxia, 

hipermetría y ceguera. También puede haber signos de disfunción cerebelar, como 

incoordinación y tremor (Stuetzer y Hartmann, 2014; Sykes, 2014). 

 

Tratamiento del VPF 

Los gatos diagnosticados con VPF deben ser hospitalizados y aislados al menos 2 semanas 

para evitar la transmisión del virus. El tratamiento es de soporte, aplicando fluidoterapia para 

mantener la hidratación, y antibioticoterapia para prevenir la septicemia que genera la entrada 

de bacterias por una barrera gastrointestinal destruida. También pueden administrarse 

antieméticos si existen vómitos, y es importante recomenzar la ingesta de comida y agua 

oralmente tan pronto sea posible. (Lamm y Rezabek, 2008; Truyen et al., 2009; Sykes, 2014). 

 

Inmunización 

La forma más efectiva de prevenir la enfermedad es mediante la vacunación de gatos sanos. 

Existen vacunas de virus atenuado y de virus vivo modificado, generando una protección de 

3 años hasta toda la vida. Se debe tener precaución con animales inmunosuprimidos, ya que 

se han presentado casos en que, al inmunizar con la vacuna de virus vivo modificado, se 

manifiesta el cuadro clínico de Panleucopenia Felina (Lamm y Rezabek, 2008, Stuetzer y 

Hartmann, 2014; Sykes, 2014). 

En Chile, existen 2 vacunas autorizadas por el Servicio Agrícola y Ganadero (SAG) para su 

comercialización; Feligen CRP y Felocell 3 (Anexo 1). Ambas contienen cepas de Virus 

Herpesvirus, Calicivirus y VPF. La vacuna Feligen CRP contiene cepas de virus atenuados, 

mientras que la vacuna Felocell 3 contiene virus vivos modificados (SAG, 2018). 



8 

 

Diagnóstico 

En general, los signos clínicos, cambios hematológicos, y hallazgos postmortem son 

característicos y suficientes para un diagnóstico presuntivo de Panleucopenia Felina 

(Maclachlan, 2017). 

Para confirmar este diagnóstico, el VPF puede ser diagnosticado mediante aislamiento viral 

mediante el cultivo en células, sin embargo, este no es un procedimiento de rutina. La 

detección temprana del VPF suele hacerse con pruebas basadas en el ensayo por 

inmunoadsorción ligado a enzimas (ELISA), el cual detecta antígenos del VPF en muestras 

de heces. Se ha observado además que las pruebas de Parvovirus Canino tienen una 

sensibilidad y especificidad aceptable para detectar al VPF (Neuerer et al., 2008; Truyen et 

al., 2009; Sykes, 2014). 

Estas pruebas pueden confirmarse, en caso de que la prueba sea negativa y el gato aún 

presente signología sugerente a Panleucopenia Felina, mediante PCR de una muestra de 

heces o sangre. También es útil realizar PCR de sangre cuando no se presenta diarrea, y por 

tanto, no pueden utilizarse las pruebas de ELISA por ausencia de muestras (Truyen et al., 

2009; Stuetzer y Hartmann, 2014, Sykes, 2014). 

En perros, la sensibilidad de las pruebas para Parvovirus Canino es pobre si se compara con 

la de un PCR fecal, pero no existen estudios en gato que comparen estos parámetros (Stuetzer 

y Hartmann, 2014). Un estudio aplicando PCR en tiempo real demostró una sensibilidad 

mayor a la inmunofluorescencia, indicando que esta herramienta puede ser útil en la 

detección y cuantificación del VPF, especialmente en fases iniciales de infección e 

identificación de animales portadores (Streck et al., 2013). 

En base los resultados obtenidos por estos investigadores, la presente Memoria de Título 

busca plantear un protocolo PCR que pueda ser utilizado como base para el diagnóstico de 

rutina del VPF, considerando que podría presentar ventajas sobre otros métodos diagnósticos 

utilizados actualmente en la clínica del gato doméstico, y que podrían significar un abordaje 

más eficiente de la enfermedad. 
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OBJETIVO GENERAL 

Implementar la técnica de Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) para el diagnóstico 

molecular del Virus de la Panleucopenia Felina. 

 

 

OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

1. Implementar un ensayo de PCR convencional para el diagnóstico molecular del Virus de 

la Panleucopenia Felina. 

2. Identificar el producto de la PCR mediante porcentaje de identidad nucleotídica respecto 

datos oficiales del Genbank®. 
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MATERIALES Y MÉTODOS 

La presente memoria se llevó a cabo en el laboratorio de Virología y Microbiología del 

Departamento de Medicina Preventiva Animal de la Facultad de Ciencias Veterinarias y 

Pecuarias de la Universidad de Chile. 

 

Muestras 

Para la reacción de PCR se utilizaron muestras de heces y sangre obtenidas de un gato sano, 

a las cuales se les adicionó el Virus de la Panleucopenia Felina obtenido de las vacunas 

comerciales Feligen CRP y Felocell 3 (Anexo 1). Como control positivo se utilizaron las 2 

vacunas mencionadas, y como control negativo se utilizó ADN de virus y bacterias 

disponibles en el laboratorio, entre los cuales se encuentran, virus herpes canino, Brucella 

canis y Pseudomona aeruginosa. Para el control de reactivos se utilizó agua libre de 

nucleasas. 

Adicionalmente, se realizó la reacción de PCR a una muestra de parvovirus canino, obtenido 

desde la vacuna Nobivac® DHPPI u otra similar. 

 

Extracción de ADN 

La extracción del ADN viral se realizó a través del protocolo utilizado por Desario et al. 

(2005). Este protocolo consiste en hervir la muestra del virus durante 10 minutos, y luego 

enfriar en hielo. El resultado de este proceso se diluyó en agua destilada a una proporción de 

1:10 para evitar la acción de inhibidores de PCR. 

 

Partidores 

Inicialmente se recurrió a la base de datos Genbank® para la obtención de al menos 10 

secuencias oficiales del gen VP2 del VPF. Posteriormente, mediante el software de acceso 

gratuito Clustal Ω, se procedió al alineamiento de las secuencias, de manera de determinar 

zonas de identidad nucleotídicas candidatas a utilizar para el diseño de los partidores. Este 

diseño contempló la utilización del software de acceso libre OligoPerfect™ Designer. 

Estos partidores fueron sometidos al programa BLAST, con el fin de generar una mayor 

especificidad contra la zona objetivo de la secuencia. También se consideraron otros 

parámetros de selección, como evitar la complementariedad entre partidores, y prefiriendo 
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aquellos que presenten un porcentaje de GC más cercano a 50% y una diferencia de Tm no 

mayor a 3°C. 

Una vez obtenida la secuencia de los partidores, se encargó su síntesis a Fermelo® u otra 

empresa similar. 

 

Mezcla de reacción de PCR 

Para la realización de la reacción de PCR se utilizaron 15 µL del kit comercial 2X PCR 

Master Mix (Taq ADN polimerasa, MgCl2 y los desoxirribonucleótidos trifosfatos). Se 

utilizaron también 5 µL del ADN molde y 5 µL de cada partidor específico, completando así 

un volumen total de 30 µl. 

 

Reacción de PCR 

La reacción de PCR se llevó a cabo en un termociclador Apollo de 92 pocillos de 0,2 mL, y 

se utilizó el siguiente protocolo: activación de la Taq polimerasa en una etapa a 94°C durante 

2 minutos. Luego se realizaron 40 ciclos de desnaturalización a 94°C por 30 segundos; 

alineamiento de partidores a X°C por 1 minuto y polimerización a 72°C por 1 minuto. 

Finalmente se realizó la etapa de extensión a 72°C por 10 minutos. La temperatura de 

alineamiento (X°C) fue determinada previamente mediante un termociclador de gradiente de 

temperaturas. 

 

Visualización del producto amplificado 

Para visualizar el producto de la reacción de PCR se realizó una electroforesis en gel de 

agarosa al 2% en buffer Tris-borato (90 mm. Tris-borato, 10 mm. EDTA). El producto de la 

reacción de PCR se mezcló en proporción 6:1 con un producto comercial de carga (6X Mass 

Ruler Loading Dye Solution (Fermentas®). La electroforesis se realizó a 90V durante 40 

minutos, y se utilizó como marcador de peso molecular un estándar con fragmentos de entre 

100 a 1000 pb (Fermentas®). Después de transcurridos los 40 minutos, el gel de agarosa se 

incubó en bromuro de etidio (0,5 µg/ml) (Fermelo®) durante 30 minutos a temperatura 

ambiente. Posterior a la incubación, el gel se colocó en un transiluminador de luz ultravioleta 

(Transiluminador UVP®), donde fue fotografiado para registrar los resultados. 
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Determinación de la identidad del producto amplificado 

El producto de PCR fue enviado sin realización de una purificación previa a la empresa 

Genytec Ltda. u otra similar, para determinar la secuencia nucleotídica. Posterior a esto, las 

secuencias nucleotídicas obtenidas se alinearon, utilizando el software Clustal Ω, para 

obtener una secuencia consenso. La secuencia consenso se ingresó al programa BLAST, para 

determinar dentro de la base de datos, contra qué secuencias se presenta la mayor identidad 

nucleotídica. Se consideraron positivas aquellas muestras que, luego del PCR, originaron un 

fragmento de ADN con valores sobre 90% de identidad nucleotídica respecto las secuencias 

del gen VP2 del VPF disponibles en la base de datos BLAST. 

 

Bioseguridad 

En el laboratorio se debió considerar la existencia de acceso limitado a las instalaciones, uso 

de delantal limpio y cerrado, utilización de material limpio, y la adecuada eliminación de 

desechos. Para el procedimiento de PCR y electroforesis posterior, se debieron utilizar 

guantes de látex, tanto para evitar contaminación de la muestra, como para manipular 

sustancias como el bromuro de etidio, el cual tiene propiedades mutagénicas. Al utilizar el 

transiluminador se debió contar con gafas con filtro UV, y una placa de acrílico ubicada entre 

el equipo y la persona que visualiza el gel. Finalmente, el gel y los guantes utilizados debieron 

ser desechados para su posterior incineración. 
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RESULTADOS 

Objetivo específico 1:  

Implementar un ensayo de PCR convencional para el diagnóstico molecular del Virus 

de la Panleucopenia Felina. 

 

a) Secuencias utilizadas: Se obtuvo un total de 56 secuencias oficiales del gen VP2 del 

VPF (Anexo 2) que se alinearon mediante el software Clustal Ω, determinando zonas 

de identidad nucleotídica (Anexo 3). 

b) Partidores: Se seleccionaron y sintetizaron los partidores F1: 

TGGTTGATGCAAATGCTTGGG y F2: AACCAACCTCAGCTGGTCTC, que 

generan un amplicón de 681 nucleótidos (Anexo 4). 

c) Reacción de PCR: En la figura 1 es posible observar las bandas originadas como 

resultado de la reacción de PCR. Hay presencia de bandas nítidas en controles 

positivos, en muestras de heces y sangre mezcladas con la vacuna, y en la vacuna V3. 

No hay presencia de bandas nítidas en control negativo ni en control de reactivos. 

Como referencia, se utilizó un marcador de tamaño molecular de entre 100 y 3000 

pb. 

  

 

Figura 1. Electroforesis en gel 2% 

Carril Contenido 

1 Control (-): ADN CaHV-1 

2 Control de reactivos 

3 Control (+): V1 

4 Control (+): V2 

5 Control (+): V3 

6 Muestra (+): V1+ sangre 

7 Muestra (+): V2+sangre 

8 Muestra (+): V1+ heces 

9 Muestra (+): V2 +heces 

10 MTM 

  
 

CaHV-1: Virus herpes canino; V1: 

Vacuna Feligen CRP; V2: Vacuna 

Felocell 3; V3: Vacuna Novibac® 

DHPPI; MTM: Marcador de tamaño 

molecular Maestrogen® (100-3000 pb) 
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Objetivo específico 2: Identificar el producto de la PCR mediante porcentaje de 

identidad nucleotídica respecto datos oficiales del Genbank®. 

 

Para determinar la secuencia del fragmento amplificado, se envió el producto de PCR de la 

muestra 8 a la empresa Genytec Ltda. El alineamiento de las secuencias obtenidas (Anexo 5) 

permitió definir una secuencia consenso (CHCJ) y su porcentaje de identidad nucleotídica 

respecto las secuencias almacenadas en el Genbank® (Cuadro 1). 

 

 

Cuadro 1. Visualización parcial del porcentaje de identidad nucleotídica de la secuencia 

CHCJ respecto las primeras 100 secuencias obtenidas de BLAST. PIN > 96% (Visualización 

total en Anexo 6). 

 

Descripción Porcentaje de 

Identidad 

Acceso 

Feline panleukopenia virus strain KS23 VP2 gene, 

complete cds 

97,47% HQ184199.1 

Feline panleukopenia virus strain KS58 VP2 gene, 

complete cds 

97,17% HQ184203.1 

Feline panleukopenia virus strain 

FPV_31_AUS_Ferm_Tree_Gully_Vic_11/2015 capsid 

protein gene, partial cds 

96,87% MK570646.1 

Feline panleukopenia virus strain 

FPV_C7_AUS_Mildura_09/2015 capsid protein gene, 

partial cds 

97,32% MK570637.1 

Feline panleukopenia virus isolate FPLV/16JZ0601 

capsid protein VP2 gene, complete cds 

97,32% MK671154.1 

Feline panleukopenia virus isolate JL-04/16 capsid 

protein VP2 gene, complete cds 

97,32% MF541125.1 

Feline panleukopenia virus isolate BJ-03/16 capsid 

protein VP2 gene, complete cds 

97,32% MF541120.1 
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Feline panleukopenia virus isolate HH-1/86, complete 

genome 

97,32% KX900570.1 

Feline panleukopenia virus isolate 

FPV/Bobcat/ND/979/2013 VP2 (VP2) gene, complete 

cds 

97,32% KJ813893.1 

Feline panleukopenia virus strain K23 VP2 gene, 

complete cds 

97,32% HQ184194.1 

Feline panleukopenia virus strain JF-1 VP2 protein (vp2) 

gene, complete cds 

97,32% DQ474236.1 

 

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, 

complete cds, isolate: TU2 

97,32% AB000066.1 

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, 

complete cds, isolate: TU12 

97,32% AB000064.1 

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, 

complete cds, isolate: 94-1 

97,32% AB000050.1 

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein 2, 

complete cds, isolate: AO1 

97,32% AB000052.1 

Feline panleukopenia virus gene for capsid protein VP2, 

complete cds, isolate: FPV-483 

97,32% D88286.1 

Carnivore protoparvovirus 1 strain FPLV_149/15, partial 

genome 

97,17% MK413726.1 

Carnivore parvovirus strain 

Booragoon/WesternAustralia/Canisfamiliarias/2019 

isolate CPV_340_AUS_West_AUS_01/2019 capsid 

protein gene, complete cds 

97,17% MN259042.1 

Feline panleukopenia virus isolate FPV/American 

mink/MIVI-34/BC_2018, complete genome 

97.17% MN862743.1 

Feline panleukopenia virus strain Tasman 

island/Tasmania/Felis catus/2010 capsid protein gene, 

partial cds 

97,17% MN603976.1 
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DISCUSIÓN 

Si bien los signos clínicos, cambios hematológicos, y hallazgos postmortem son 

característicos y suficientes para un diagnóstico presuntivo de Panleucopenia Felina 

(Maclachlan, 2017), para confirmar este diagnóstico, el VPF puede ser diagnosticado por 

aislamiento viral mediante el cultivo en células. Sin embargo, éste no es un procedimiento 

de rutina, fundamentalmente debido a que lo extenso del procedimiento lo vuelve poco 

práctico en la clínica diaria.  

Para la detección temprana de VPF se utilizan pruebas basadas en la inmunoadsorción ligada 

a enzimas (ELISA), la que detecta antígenos del VPF en heces (Neuerer et al., 2008; Truyen 

et al., 2009; Sykes, 2014). No obstante, se ha observado que otras pruebas diagnósticas 

complementarias como la Reacción en Cadena de la Polimerasa presenta mejor sensibilidad 

a los test ELISA, y permite identificar estados de infección temprana, animales portadores, 

y aplicarse en suero en casos clínicos en que la signología no incluye diarrea para obtener 

muestras (Streck et al., 2013; Stuetzer y Hartmann, 2014). 

En este contexto, esta Memoria de Título ha planteado el diagnóstico molecular del VPF 

basado en un protocolo de PCR convencional, mediante el uso de partidores o primers 

diseñados In silico el software de acceso gratuito OligoPerfect™ Designer, para luego 

validar el porcentaje de identidad nucleotídica del fragmento ADN obtenido respecto 

secuencias del gen VP2 del VPF alojadas en la base de datos Genbank®. 

Una secuencia consenso, de alrededor 1800 nucleótidos, obtenida a partir de 56 secuencias 

nucleotídicas oficiales de VP2, fue candidata como molde para el diseño de partidores. 

Excluyendo aquellas zonas que no presentaban espacios comunes o que no permitían 

partidores de 20 nucleótidos, el software OligoPerfect™ Designer seleccionó un par de 

partidores que generaban un fragmento de ADN de alrededor 680pb. 

La visualización de los resultados de la técnica PCR implementada generó fragmentos de 

ADN superiores a 600 pb (concordante con lo señalado por el software), sin presencia de 

bandas inespecíficas en los controles positivos y nula presencia de fragmentos de ADN en el 

control negativo y control de reactivos. Esto valida el protocolo, implicando una efectiva 

obtención de la secuencia consenso, y un correcto diseño y elección de partidores. 

Consecuentemente, la muestra enviada a secuenciar en triplicado indicó un alto porcentaje 

de identidad nucleotídica (PIN > 96) respecto secuencias oficiales del Genbank® del gen 
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VP2 del VPF, sugiriendo que el fragmento de ADN obtenido corresponde a este gen del 

virus. Además del gen VP2 del VPF, dentro de los 100 resultados entregados por el programa 

BLAST, se encontró un alto porcentaje de identidad (PIN > 96) en 5 genes VP2 de 

protoparvovirus carnívoro 1 (grupo que incluye al VPF, al Parvovirus Canino tipo 1, y al 

Parvovirus Canino tipo 2 (Quino et al., 2018)); en 4 genes VP2 de parvovirus canino; y en 1 

gen VP2 de parvovirus de mapaches (Anexo 6). 

Los resultados obtenidos permitirían sugerir que la estrategia de elegir una zona común 

(presente en 56 secuencias nucleotídicas del gen VP2 de VPF) como posible candidato para 

el diseño de partidores In silico resultó exitosa, corroborado tanto por una detección nítida y 

específica, como por la secuenciación del fragmento ADN esperado. El hecho de que 

presente identidad nucleotídica con variantes de Parvovirus Canino, debido a la cercanía 

evolutiva, representa una ventaja en la clínica diaria, ya que el gato al ser susceptible a 

contagiarse tanto por VPF y Parvovirus Canino, el ensayo de PCR convencional permitiría 

detectar ambos virus realizando sólo una prueba (Streck et al., 2013). 

Debido al carácter preliminar de este trabajo, se propone a futuros investigadores realizar el 

protocolo sugerido en esta Memoria de Título en muestras de pacientes felinos sospechosos 

a infección por VPF, para así validar la utilidad en la clínica diaria, pudiendo incluso 

comparar su especificidad y sensibilidad respecto otras pruebas diagnósticas utilizadas 

actualmente. 

El haber utilizado muestras de heces y sangre de un gato sano con el virus adicionado y 

obtener resultados positivos, significa un avance al confirmar que estos elementos muestrales 

no presentan inhibidores de la reacción a PCR que pudiesen interferir con los resultados. Aún 

así, es recomendable evaluar esta técnica mediante la cuantificación inicial del ADN presente 

y/o la realización de reacciones PCR en distintas diluciones del virus, con finalidad de 

estandarizar la sensibilidad y especificidad del método propuesto, y estandarizar los límites 

de detección asociados a la técnica. 

Como última consideración, es recomendable la utilización de reactivos alternativos al 

bromuro de etidio en la visualización de los amplicones obtenidos, debido fundamentalmente 

a su capacidad mutagénica de este, y a la creciente existencia de alternativas más inocuas en 

el mercado actual. 
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CONCLUSIÓN 

El presente estudio permitió implementar un ensayo PCR para detectar el VPF contenido en 

una vacuna comercial de uso rutinario en la clínica del gato doméstico. 

El ensayo PCR permite la amplificación de un fragmento de ADN de 681pb del gen VP2, el 

que codifica para la principal proteína de la cápside viral del VPF. 

Este ensayo PCR no mostró ser interferido por inhibidores de una matriz biológica como 

sangre o heces de un gato doméstico, sin embargo, se requieren más pruebas para estandarizar 

los límites de detección asociados a la técnica y la sensibilidad y especificidad del método 

propuesto. 

Los resultados expuestos en esta Memoria de Título constituyen un adecuado punto de 

partida para el desarrollo de un protocolo PCR base para el diagnóstico de rutina del VPF.  
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ANEXO 1 

Vacunas contra VPF registradas en Chile (SAG, 2018). 

Nombre 
Genérico 

Nombre 
Comercial 

Forma 
Farmacéutica 

Clasificación 
País 
Fabricante 

Empresa 
Fabricante 

Importador 
Registrante 

Condición 
de Venta 

Vacuna 
Rinotraquitis 
Infecciosa 
Felina, 
Calicivirus, 
Panleucopenia 

Virbac 
Feligen 
CRP 

Polvo 
Liofilizado 

Inmunologico Francia 
Virbac 
S.A. 

Veterquímica 
S.A. 

Bajo 
receta 
medico 
Veterinaria 

Vacuna viva 
Rinotraqueitis 
Infecciosa 
Felina, 
Calicivirus, 
Panleucopenia 

Felocell 3 
Suspensión 
Inyectable 

Inmunologico EEUU Pfizer Inc. 
Pfizer Chile 
S.A. 

Bajo 
receta 
medico 
Veterinaria 
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ANEXO 2 

Alineamiento de secuencias VP2 del VPF disponibles en Genbank®. 
 

 

MH559110.1      AAGTAAAAAAAAACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGACCATTTCACCCAAACGGGGGTC  2814 

FJ231389.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

D78584.1        --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184197.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184193.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

EU252145.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184192.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

M10824.1        AAGTAAAAAGAGACAATCAAGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC   1722 

AF015223.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

M24002.1        AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCGATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC    333 

D88287.1        --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

EU018144.1      AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     69 

EU018143.1      AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     69 

EU018145.1      AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC    69 

EU018142.1      AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     69 

KP769859.1      AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC   2820 

KT240131.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KT240133.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KU248464.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KU248463.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KT240135.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KU248462.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KT240129.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184204.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184198.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KP280068.1      AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC   2661 

M24004.1        AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC    535 

M38246.1        AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC   2820 

KT240136.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KT240134.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184201.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184202.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184195.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

EU252147.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

EU252146.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184203.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184199.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184194.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184196.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KX685354.1      AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC   2661 

HQ184200.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KU248461.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KU248460.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KU248459.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KU248458.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KU248457.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KU248456.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KT240132.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KT240128.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

MG924893.1      AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC   2728 

DQ474237.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184189.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184190.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

HQ184191.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

KX900570.1      AAGTAAAAAGAGACAATCTTGCACCAATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC   2820 

KT240130.1      --------------------------ATGAGTGATGGAGCAGTTCAACCAGACGGTGGTC     34 

                                          ************ ** **** *** **** **** 
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MH559110.1      AACCTGCTGTCAAAAATGAAAAAGCTACAGGATCTGGAAACGGGTCGGGAGGCGGGGGGG   2874 

FJ231389.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

D78584.1        AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGTGGGGGTG     94 

HQ184197.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184193.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGAAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

EU252145.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184192.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

M10824.1        AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG   1782 

AF015223.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

M24002.1        AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG    393 

D88287.1        AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

EU018144.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG    129 

EU018143.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG    129 

EU018145.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG    129 

EU018142.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG    129 

KP769859.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG   2880 

KT240131.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KT240133.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KU248464.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KU248463.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KT240135.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KU248462.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KT240129.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184204.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184198.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KP280068.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG   2721 

M24004.1        AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG    595 

M38246.1        AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG   2880 

KT240136.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KT240134.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184201.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184202.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184195.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

EU252147.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

EU252146.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184203.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184199.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACAGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184194.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184196.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KX685354.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTGCAGGATCTGGGAACGGATCTGGAGGCGGGGGTG   2721 

HQ184200.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KU248461.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KU248460.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KU248459.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KU248458.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KU248457.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KU248456.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KT240132.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KT240128.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

MG924893.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG   2788 

DQ474237.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184189.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184190.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

HQ184191.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 

KX900570.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG   2880 

KT240130.1      AACCTGCTGTCAGAAATGAAAGAGCTACAGGATCTGGGAACGGGTCTGGAGGCGGGGGTG     94 
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MH559110.1      GGGGGGGTTCTGGGGGGGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAAACGGAATTTA   2934 

FJ231389.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

D78584.1        GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184197.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184193.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

EU252145.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184192.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

M10824.1        GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA   1842 

AF015223.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

M24002.1        GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    453 

D88287.1        GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

EU018144.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    189 

EU018143.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    189 

EU018145.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    189 

EU018142.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    189 

KP769859.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA   2940 

KT240131.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KT240133.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KU248464.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KU248463.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KT240135.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KU248462.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KT240129.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184204.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184198.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KP280068.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA   2781 

M24004.1        GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    655 

M38246.1        GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA   2940 

KT240136.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KT240134.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184201.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGTGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184202.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184195.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

EU252147.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

EU252146.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184203.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184199.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184194.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184196.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGGCGGAATTTA    154 

KX685354.1      GTGGTGGTTCTGGGGATGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA   2781 

HQ184200.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KU248461.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KU248460.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KU248459.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KU248458.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KU248457.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KU248456.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KT240132.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KT240128.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

MG924893.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA   2848 

DQ474237.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184189.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACAGAATTTA    154 

HQ184190.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

HQ184191.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 

KX900570.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA   2940 

KT240130.1      GTGGTGGTTCTGGGGGTGTGGGGATTTCTACGGGTACTTTCAATAATCAGACGGAATTTA    154 
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MH559110.1      ATTTTTTGGAAAACGGAGGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAACCAAACTTGTACTTTTAA   2994 

FJ231389.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

D78584.1        AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184197.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184193.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

EU252145.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184192.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

M10824.1        AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA   1902 

AF015223.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

M24002.1        AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    513 

D88287.1        AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

EU018144.1      AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    249 

EU018143.1      AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    249 

EU018145.1      AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    249 

EU018142.1      AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    249 

KP769859.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA   3000 

KT240131.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KT240133.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KU248464.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KU248463.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KT240135.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KU248462.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KT240129.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184204.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184198.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KP280068.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA   2841 

M24004.1        AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    715 

M38246.1        AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA   3000 

KT240136.1      AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KT240134.1      AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184201.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184202.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184195.1      AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

EU252147.1      AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

EU252146.1      AATTTTTGGAAAACGGGTGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184203.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184199.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184194.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184196.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KX685354.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA   2841 

HQ184200.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KU248461.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KU248460.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KU248459.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KU248458.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KU248457.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KU248456.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KT240132.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KT240128.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

MG924893.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA   2908 

DQ474237.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184189.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184190.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

HQ184191.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 

KX900570.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA   3000 

KT240130.1      AATTTTTGGAAAACGGATGGGTGGAAATCACAGCAAACTCAAGCAGACTTGTACATTTAA    214 
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MH559110.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG   3054 

FJ231389.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

D78584.1        ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAATTAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184197.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184193.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

EU252145.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184192.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

M10824.1        ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG   1962 

AF015223.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

M24002.1        ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    573 

D88287.1        ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

EU018144.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG    309 

EU018143.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG    309 

EU018145.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG    309 

EU018142.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG    309 

KP769859.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG   3060 

KT240131.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KT240133.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KU248464.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KU248463.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KT240135.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KU248462.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KT240129.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTGGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184204.1      ATATGCCAGAAAGTGAACATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184198.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTCAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KP280068.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG   2901 

M24004.1        ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    775 

M38246.1        ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG   3060 

KT240136.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KT240134.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184201.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184202.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184195.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG    274 

EU252147.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG    274 

EU252146.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTTCAG    274 

HQ184203.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184199.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184194.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184196.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATCAAAGAGTACTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KX685354.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG   2901 

HQ184200.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KU248461.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KU248460.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KU248459.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KU248458.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KU248457.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KU248456.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KT240132.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KT240128.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

MG924893.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG   2968 

DQ474237.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184189.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184190.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

HQ184191.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 

KX900570.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG   3060 

KT240130.1      ATATGCCAGAAAGTGAAAATTATAAAAGAGTAGTTGTAAATAATATGGATAAAACTGCAG    274 
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MH559110.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG   3114 

FJ231389.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATATTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

D78584.1        TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184197.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATAGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184193.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

EU252145.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184192.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

M10824.1        TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGACACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG   2022 

AF015223.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATATTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

M24002.1        TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATATTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    633 

D88287.1        TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGACACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

EU018144.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    369 

EU018143.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    369 

EU018145.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    369 

EU018142.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    369 

KP769859.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG   3120 

KT240131.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KT240133.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KU248464.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KU248463.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KT240135.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KU248462.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KT240129.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184204.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAACTTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184198.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KP280068.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG   2961 

M24004.1        TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    835 

M38246.1        TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATATTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG   3120 

KT240136.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KT240134.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184201.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAATACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184202.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184195.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

EU252147.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

EU252146.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184203.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184199.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184194.1      TTAAAGGAAACATGACTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184196.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KX685354.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG   2961 

HQ184200.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KU248461.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KU248460.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KU248459.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KU248458.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KU248457.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KU248456.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KT240132.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KT240128.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

MG924893.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG   3028 

DQ474237.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184189.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184190.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

HQ184191.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 

KX900570.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG   3120 

KT240130.1      TTAAAGGAAACATGGCTTTAGATGATACTCATGTACAAATTGTAACACCTTGGTCATTGG    334 
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MH559110.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA   3174 

FJ231389.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

D78584.1        TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184197.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184193.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

EU252145.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184192.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

M10824.1        TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA   2082 

AF015223.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

M24002.1        TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    693 

D88287.1        TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

EU018144.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGCTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    429 

EU018143.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    429 

EU018145.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    429 

EU018142.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    429 

KP769859.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA   3180 

KT240131.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KT240133.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KU248464.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KU248463.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KT240135.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KU248462.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KT240129.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184204.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184198.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KP280068.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA   3021 

M24004.1        TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    895 

M38246.1        TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA   3180 

KT240136.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KT240134.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184201.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184202.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184195.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

EU252147.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

EU252146.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184203.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184199.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184194.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184196.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAACTGTTAATA    394 

KX685354.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA   3021 

HQ184200.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KU248461.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KU248460.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KU248459.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KU248458.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KU248457.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KU248456.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KT240132.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KT240128.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

MG924893.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGTGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA   3088 

DQ474237.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184189.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184190.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

HQ184191.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 

KX900570.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA   3180 

KT240130.1      TTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATA    394 
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MH559110.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA   3234 

FJ231389.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

D78584.1        CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184197.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184193.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

EU252145.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184192.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

M10824.1        CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA   2142 

AF015223.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

M24002.1        CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    753 

D88287.1        CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

EU018144.1      CTATGAGTGAATTGCACTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    489 

EU018143.1      CTATGAGTGAATTGCACTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    489 

EU018145.1      CTATGAGTGAATTGCACTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    489 

EU018142.1      CTATGAGTGAATTGCACTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    489 

KP769859.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA   3240 

KT240131.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KT240133.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KU248464.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KU248463.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KT240135.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KU248462.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KT240129.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184204.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184198.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KP280068.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA   3081 

M24004.1        CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    955 

M38246.1        CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA   3240 

KT240136.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KT240134.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184201.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184202.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184195.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

EU252147.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

EU252146.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184203.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184199.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184194.1      CTATGAGTGAGTTACATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184196.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KX685354.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA   3081 

HQ184200.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KU248461.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KU248460.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KU248459.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KU248458.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KU248457.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KU248456.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KT240132.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KT240128.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

MG924893.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA   3148 

DQ474237.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184189.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184190.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

HQ184191.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 

KX900570.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA   3240 

KT240130.1      CTATGAGTGAGTTGCATTTAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGA    454 
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MH559110.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT   3294 

FJ231389.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

D78584.1        CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184197.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184193.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

EU252145.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184192.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

M10824.1        CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT   2202 

AF015223.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

M24002.1        CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    813 

D88287.1        CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

EU018144.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    549 

EU018143.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    549 

EU018145.1      CTGTTTCAGAATCAGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    549 

EU018142.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    549 

KP769859.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT   3300 

KT240131.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KT240133.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KU248464.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KU248463.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KT240135.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KU248462.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KT240129.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184204.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184198.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KP280068.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAACCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT   3141 

M24004.1        CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT   1015 

M38246.1        CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT   3300 

KT240136.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAACCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KT240134.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAACCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184201.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184202.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184195.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

EU252147.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

EU252146.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184203.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184199.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184194.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184196.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTCTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KX685354.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT   3141 

HQ184200.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTCTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KU248461.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KU248460.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KU248459.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KU248458.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KU248457.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KU248456.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KT240132.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KT240128.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

MG924893.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT   3208 

DQ474237.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAACCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184189.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTCTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184190.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTCTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

HQ184191.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTCTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 

KX900570.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT   3300 

KT240130.1      CTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAGTTTATAATAATGATTTAACTGCAT    514 
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MH559110.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT   3354 

FJ231389.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

D78584.1        CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184197.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184193.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

EU252145.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184192.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

M10824.1        CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT   2262 

AF015223.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

M24002.1        CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    873 

D88287.1        CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

EU018144.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGCAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    609 

EU018143.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGCAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    609 

EU018145.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    609 

EU018142.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGCAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    609 

KP769859.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT   3360 

KT240131.1      CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KT240133.1      CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KU248464.1      CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KU248463.1      CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KT240135.1      CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KU248462.1      CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KT240129.1      CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184204.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGGT    574 

HQ184198.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTACGAGAT    574 

KP280068.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCGGCAGCTATGAGAT   3201 

M24004.1        CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT   1075 

M38246.1        CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT   3360 

KT240136.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KT240134.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184201.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184202.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184195.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

EU252147.1      CATTAATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

EU252146.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184203.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184199.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184194.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184196.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KX685354.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT   3201 

HQ184200.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KU248461.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KU248460.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KU248459.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KU248458.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KU248457.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KU248456.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KT240132.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KT240128.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

MG924893.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT   3268 

DQ474237.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184189.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184190.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

HQ184191.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 

KX900570.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT   3360 

KT240130.1      CATTGATGGTTGCATTAGATAGTAATAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTATGAGAT    574 
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MH559110.1      CTGAGACATTGGGTTTCTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT   3414 

FJ231389.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

D78584.1        CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184197.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184193.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

EU252145.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184192.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

M10824.1        CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT   2322 

AF015223.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

M24002.1        CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    933 

D88287.1        CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

EU018144.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    669 

EU018143.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    669 

EU018145.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    669 

EU018142.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    669 

KP769859.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT   3420 

KT240131.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KT240133.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KU248464.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KU248463.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KT240135.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KU248462.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KT240129.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184204.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAAGTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184198.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACTATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KP280068.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT   3261 

M24004.1        CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT   1135 

M38246.1        CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT   3420 

KT240136.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KT240134.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184201.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184202.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184195.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

EU252147.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

EU252146.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184203.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184199.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184194.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184196.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KX685354.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT   3261 

HQ184200.1      CTGAGACATTAGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KU248461.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KU248460.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KU248459.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KU248458.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KU248457.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KU248456.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KT240132.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KT240128.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

MG924893.1      CTGAAACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT   3328 

DQ474237.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184189.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184190.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

HQ184191.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

KX900570.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT   3420 

KT240130.1      CTGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATT    634 

                **** ***** ***** ***************** ******* ***************** 

 

 

 



33 

 

 

 

 

MH559110.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG   3474 

FJ231389.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA    694 

D78584.1        TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184197.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184193.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

EU252145.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184192.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

M10824.1        TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA   2382 

AF015223.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA    694 

M24002.1        TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA    993 

D88287.1        TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA    694 

EU018144.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAATAAATA    729 

EU018143.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA    729 

EU018145.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA    729 

EU018142.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA    729 

KP769859.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG   3480 

KT240131.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG    694 

KT240133.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG    694 

KU248464.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG    694 

KU248463.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG    694 

KT240135.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG    694 

KU248462.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG    694 

KT240129.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCGACAAATG    694 

HQ184204.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA    694 

HQ184198.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KP280068.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG   3321 

M24004.1        TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA   1195 

M38246.1        TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG   3480 

KT240136.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KT240134.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184201.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184202.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATA    694 

HQ184195.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

EU252147.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

EU252146.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184203.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184199.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184194.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184196.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KX685354.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG   3321 

HQ184200.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KU248461.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KU248460.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KU248459.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KU248458.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KU248457.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KU248456.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KT240132.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KT240128.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

MG924893.1      TTCAGTGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG   3388 

DQ474237.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184189.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184190.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

HQ184191.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 

KX900570.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG   3480 

KT240130.1      TTCAATGGGATAGAACATTAATACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAACAAATG    694 
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MH559110.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG   3534 

FJ231389.1      TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

D78584.1        TATATCATGGCACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184197.1      TATATCATGGCACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184193.1      TATATCATGGCACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

EU252145.1      TATATCATGGCACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184192.1      TATATCATGGCACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

M10824.1        TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG   2442 

AF015223.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

M24002.1        TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG   1053 

D88287.1        TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

EU018144.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    789 

EU018143.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    789 

EU018145.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    789 

EU018142.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    789 

KP769859.1      TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG   3540 

KT240131.1      TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAA    754 

KT240133.1      TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KU248464.1      TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KU248463.1      TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KT240135.1      TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KU248462.1      TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KT240129.1      TATACCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184204.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184198.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KP280068.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTCCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG   3381 

M24004.1        TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG   1255 

M38246.1        TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG   3540 

KT240136.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KT240134.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184201.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184202.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184195.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTACCAG    754 

EU252147.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTACCAG    754 

EU252146.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTACCAG    754 

HQ184203.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184199.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184194.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184196.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KX685354.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG   3381 

HQ184200.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KU248461.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KU248460.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KU248459.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KU248458.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KU248457.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KU248456.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KT240132.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KT240128.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

MG924893.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG   3448 

DQ474237.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184189.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184190.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

HQ184191.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 

KX900570.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG   3540 

KT240130.1      TATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTCAATTTTATACTATTGAAAATTCTGTGCCAG    754 
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MH559110.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC   3594 

FJ231389.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

D78584.1        TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184197.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184193.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

EU252145.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184192.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

M10824.1        TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC   2502 

AF015223.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

M24002.1        TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC   1113 

D88287.1        TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

EU018144.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    849 

EU018143.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    849 

EU018145.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    849 

EU018142.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    849 

KP769859.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC   3600 

KT240131.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KT240133.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KU248464.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KU248463.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KT240135.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KU248462.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KT240129.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC   814 

HQ184204.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184198.1      TACAGTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KP280068.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC   3441 

M24004.1        TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGCAAAC   1315 

M38246.1        TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGCAAAC   3600 

KT240136.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATATGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGCAAAC    814 

KT240134.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGCAAAC    814 

HQ184201.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184202.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184195.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

EU252147.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

EU252146.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184203.1      TACACTTACTAAGAACAAGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184199.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184194.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184196.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KX685354.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTCGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC   3441 

HQ184200.1      TGCACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KU248461.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KU248460.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KU248459.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KU248458.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KU248457.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KU248456.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KT240132.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KT240128.1      TACATTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

MG924893.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC   3508 

DQ474237.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184189.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184190.1      TACATTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

HQ184191.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 

KX900570.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC   3600 

KT240130.1      TACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTTTTGATTGTAAAC    814 
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MH559110.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA   3654 

FJ231389.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

D78584.1        CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

HQ184197.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

HQ184193.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

EU252145.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

HQ184192.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

M10824.1        CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAACAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA   2562 

AF015223.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

M24002.1        CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA   1173 

D88287.1        CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

EU018144.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTAGGCTTACCACCATTTTTAA    909 

EU018143.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTAGGCTTACCACCATTTTTAA    909 

EU018145.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTAGGCTTACCACCATTTTTAA    909 

EU018142.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTAGGCTTACCACCATTTTTAA    909 

KP769859.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA   3660 

KT240131.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KT240133.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KU248464.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KU248463.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KT240135.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KU248462.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KT240129.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

HQ184204.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

HQ184198.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KP280068.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA   3501 

M24004.1        CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA   1375 

M38246.1        CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA   3660 

KT240136.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

KT240134.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

HQ184201.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

HQ184202.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

HQ184195.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

EU252147.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

EU252146.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

HQ184203.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

HQ184199.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

HQ184194.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

HQ184196.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

KX685354.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA   3501 

HQ184200.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KU248461.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KU248460.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KU248459.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KU248458.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KU248457.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KU248456.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KT240132.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

KT240128.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

MG924893.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA   3568 

DQ474237.1      CATATAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 

HQ184189.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

HQ184190.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

HQ184191.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA    874 

KX900570.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAA   3660 

KT240130.1      CATGTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTCTAA    874 
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MH559110.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA   3714 

FJ231389.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

D78584.1        ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184197.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184193.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

EU252145.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184192.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

M10824.1        ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA   2622 

AF015223.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

M24002.1        ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA   1233 

D88287.1        ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

EU018144.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCGACAAGATA    969 

EU018143.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    969 

EU018145.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    969 

EU018142.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    969 

KP769859.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA   3720 

KT240131.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KT240133.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KU248464.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KU248463.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KT240135.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KU248462.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KT240129.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184204.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184198.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTCCAACAAGATA    934 

KP280068.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA   3561 

M24004.1        ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA   1435 

M38246.1        ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA   3720 

KT240136.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KT240134.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184201.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTAATATAGGAATCCAACATGATA    934 

HQ184202.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGACA    934 

HQ184195.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

EU252147.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

EU252146.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184203.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGCGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184199.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGCGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184194.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184196.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KX685354.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA   3561 

HQ184200.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KU248461.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KU248460.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KU248459.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KU248458.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KU248457.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KU248456.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KT240132.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KT240128.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

MG924893.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA   3628 

DQ474237.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184189.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACACGATA    934 

HQ184190.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

HQ184191.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 

KX900570.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA   3720 

KT240130.1      ATTCTTTGCCTCAATCTGAAGGAGCTACTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATA    934 
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MH559110.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   3774 

FJ231389.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAAACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

D78584.1        AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184197.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184193.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

EU252145.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184192.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

M10824.1        AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   2682 

AF015223.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

M24002.1        AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   1293 

D88287.1        AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

EU018144.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   1029 

EU018143.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   1029 

EU018145.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   1029 

EU018142.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   1029 

KP769859.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   3780 

KT240131.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KT240133.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KU248464.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KU248463.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KT240135.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KU248462.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KT240129.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184204.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGGAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184198.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACCATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KP280068.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   3621 

M24004.1        AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   1495 

M38246.1        AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   3780 

KT240136.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KT240134.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184201.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184202.1      AAAGACGTGGTATAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTGCTATTATGA    994 

HQ184195.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

EU252147.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

EU252146.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184203.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTACATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184199.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTGCATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184194.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184196.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATGCAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KX685354.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   3621 

HQ184200.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KU248461.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KU248460.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KU248459.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KU248458.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KU248457.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KU248456.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KT240132.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KT240128.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

MG924893.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   3688 

DQ474237.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184189.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184190.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

HQ184191.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 

KX900570.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA   3780 

KT240130.1      AAAGACGTGGTGTAACTCAAATGGGAAATACAGACTATATTACTGAAGCTACTATTATGA    994 
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MH559110.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCCACACAAGGGC   3834 

FJ231389.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAGGCGTCTACACAAGGGC   1054 

D78584.1        GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

HQ184197.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

HQ184193.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

EU252145.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

HQ184192.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

M10824.1        GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   2742 

AF015223.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

M24002.1        GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1353 

D88287.1        GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

EU018144.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1089 

EU018143.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1089 

EU018145.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1089 

EU018142.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1089 

KP769859.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   3840 

KT240131.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

KT240133.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KU248464.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

KU248463.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

KT240135.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

KU248462.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

KT240129.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

HQ184204.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

HQ184198.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KP280068.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGAC   3681 

M24004.1        GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1555 

M38246.1        GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   3840 

KT240136.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

KT240134.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCGTCTACACAAGGGC   1054 

HQ184201.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

HQ184202.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

HQ184195.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

EU252147.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

EU252146.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

HQ184203.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

HQ184199.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

HQ184194.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

HQ184196.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KX685354.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   3681 

HQ184200.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KU248461.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KU248460.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KU248459.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KU248458.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KU248457.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KU248456.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KT240132.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KT240128.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTACTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

MG924893.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   3748 

DQ474237.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

HQ184189.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

HQ184190.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

HQ184191.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

KX900570.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   3840 

KT240130.1      GACCAGCTGAGGTTGGTTATAGTGCACCATATTATTCTTTTGAAGCATCTACACAAGGGC   1054 

                ********************************** ******** ** ** ******** * 

 

 

 



40 

 

 

 

 

MH559110.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   3894 

FJ231389.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

D78584.1        CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184197.1      CATTTAAAACACCCATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184193.1      CATTTAAAACACCCATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

EU252145.1      CATTTAAAACACCCATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184192.1      CATTTAAAACACCCATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

M10824.1        CATTTAAAATACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   2802 

AF015223.1      CATTAAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

M24002.1        CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1413 

D88287.1        CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

EU018144.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1149 

EU018143.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1149 

EU018145.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1149 

EU018142.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1149 

KP769859.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   3900 

KT240131.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KT240133.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KU248464.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KU248463.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KT240135.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KU248462.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KT240129.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184204.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCACAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184198.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KP280068.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAACCAAGCAG   3741 

M24004.1        CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1615 

M38246.1        CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   3900 

KT240136.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KT240134.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184201.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184202.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCACAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184195.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGATAATCAAGCAG   1114 

EU252147.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

EU252146.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184203.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCACAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184199.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCACAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184194.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCACAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184196.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KX685354.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   3741 

HQ184200.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KU248461.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KU248460.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KU248459.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KU248458.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KU248457.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KU248456.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KT240132.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KT240128.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

MG924893.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   3808 

DQ474237.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184189.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184190.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

HQ184191.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 

KX900570.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   3900 

KT240130.1      CATTTAAAACACCTATTGCAGCAGGACGGGGGGGAGCGCAAACAGATGAAAATCAAGCAG   1114 
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MH559110.1      CAAATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAGCATGGTCAAAAAACTACTGCAACAG   3954 

FJ231389.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG   1174 

D78584.1        CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACGG   1174 

HQ184197.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184193.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

EU252145.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184192.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

M10824.1        CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   2862 

AF015223.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

M24002.1        CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1473 

D88287.1        CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

EU018144.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1209 

EU018143.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1209 

EU018145.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1209 

EU018142.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1209 

KP769859.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG   3960 

KT240131.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG   1174 

KT240133.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG   1174 

KU248464.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG   1174 

KU248463.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG   1174 

KT240135.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG   1174 

KU248462.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG   1174 

KT240129.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACCACAACAG   1174 

HQ184204.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184198.1      CAGATGGTGATCCAAGATGTGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KP280068.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   3801 

M24004.1        CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1675 

M38246.1        CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   3960 

KT240136.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KT240134.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184201.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184202.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184195.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

EU252147.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

EU252146.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184203.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184199.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184194.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184196.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KX685354.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAGCATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   3801 

HQ184200.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KU248461.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KU248460.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KU248459.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KU248458.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KU248457.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KU248456.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KT240132.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KT240128.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

MG924893.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   3868 

DQ474237.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184189.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184190.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

HQ184191.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 

KX900570.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   3960 

KT240130.1      CAGATGGTGATCCAAGATATGCATTTGGTAGACAACATGGTCAAAAAACTACTACAACAG   1174 
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MH559110.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   4014 

FJ231389.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

D78584.1        GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184197.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184193.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

EU252145.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184192.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

M10824.1        GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGCAG   2922 

AF015223.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

M24002.1        GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1533 

D88287.1        GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

EU018144.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1269 

EU018143.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1269 

EU018145.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1269 

EU018142.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1269 

KP769859.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   4020 

KT240131.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KT240133.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KU248464.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KU248463.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KT240135.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KU248462.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KT240129.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184204.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184198.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KP280068.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAA   3861 

M24004.1        GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1735 

M38246.1        GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   4020 

KT240136.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KT240134.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184201.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184202.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184195.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

EU252147.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

EU252146.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184203.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184199.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184194.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184196.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KX685354.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   3861 

HQ184200.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KU248461.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KU248460.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KU248459.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KU248458.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KU248457.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KU248456.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KT240132.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KT240128.1      GAGAAACACCTGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

MG924893.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   3928 

DQ474237.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184189.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184190.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

HQ184191.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 

KX900570.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   4020 

KT240130.1      GAGAAACACCCGAGAGATTTACATATATAGCACATCAAGATACAGGAAGATATCCAGAAG   1234 
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MH559110.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   4074 

FJ231389.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

D78584.1        GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184197.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184193.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

EU252145.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184192.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

M10824.1        GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   2982 

AF015223.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

M24002.1        GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1593 

D88287.1        GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

EU018144.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1329 

EU018143.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1329 

EU018145.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1329 

EU018142.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1329 

KP769859.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   4080 

KT240131.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KT240133.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KU248464.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KU248463.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KT240135.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KU248462.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KT240129.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184204.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184198.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTATAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KP280068.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   3921 

M24004.1        GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1795 

M38246.1        GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   4080 

KT240136.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTACTAC   1294 

KT240134.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTACTAC   1294 

HQ184201.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184202.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184195.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

EU252147.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

EU252146.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184203.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184199.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184194.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184196.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KX685354.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   3921 

HQ184200.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KU248461.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KU248460.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KU248459.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KU248458.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KU248457.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KU248456.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KT240132.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KT240128.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

MG924893.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   3988 

DQ474237.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184189.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184190.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

HQ184191.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 

KX900570.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   4080 

KT240130.1      GAGATTGGATTCAAAATATTAACTTTAACCTTCCTGTAACAAATGATAATGTATTGCTAC   1294 
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MH559110.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   4134 

FJ231389.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

D78584.1        CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184197.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGGATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184193.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

EU252145.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184192.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

M10824.1        CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATCAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   3042 

AF015223.1      CAACAGACCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

M24002.1        CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1653 

D88287.1        CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

EU018144.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1389 

EU018143.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1389 

EU018145.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1389 

EU018142.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1389 

KP769859.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   4140 

KT240131.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KT240133.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KU248464.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KU248463.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KT240135.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KU248462.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KT240129.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184204.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184198.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KP280068.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   3981 

M24004.1        CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1855 

M38246.1        CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   4140 

KT240136.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KT240134.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184201.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184202.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184195.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

EU252147.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

EU252146.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184203.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184199.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184194.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184196.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KX685354.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   3981 

HQ184200.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KU248461.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KU248460.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KU248459.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KU248458.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KU248457.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KU248456.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KT240132.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KT240128.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

MG924893.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   4048 

DQ474237.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184189.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184190.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

HQ184191.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 

KX900570.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   4140 

KT240130.1      CAACAGATCCAATTGGAGGTAAAACAGGAATTAACTATACTAATATATTTAATACTTATG   1354 
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MH559110.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   4194 

FJ231389.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

D78584.1        GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184197.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184193.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

EU252145.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184192.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

M10824.1        GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   3102 

AF015223.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

M24002.1        GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1713 

D88287.1        GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

EU018144.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1449 

EU018143.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1449 

EU018145.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1449 

EU018142.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1449 

KP769859.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   4200 

KT240131.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KT240133.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KU248464.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KU248463.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KT240135.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KU248462.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAATTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KT240129.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAATTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184204.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184198.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KP280068.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   4041 

M24004.1        GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1915 

M38246.1        GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   4200 

KT240136.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KT240134.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184201.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184202.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184195.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

EU252147.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

EU252146.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184203.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184199.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184194.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184196.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KX685354.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   4041 

HQ184200.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAACTTGGGATA   1414 

KU248461.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KU248460.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KU248459.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KU248458.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KU248457.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KU248456.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KT240132.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KT240128.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

MG924893.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   4108 

DQ474237.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184189.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184190.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

HQ184191.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

KX900570.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   4200 

KT240130.1      GTCCTTTAACTGCATTAAATAATGTACCACCAGTTTATCCAAATGGTCAAATTTGGGATA   1414 

                ******************************** ****************** ******** 
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MH559110.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   4254 

FJ231389.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

D78584.1        AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184197.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184193.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

EU252145.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184192.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

M10824.1        AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   3162 

AF015223.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

M24002.1        AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1773 

D88287.1        AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

EU018144.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1509 

EU018143.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1509 

EU018145.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1509 

EU018142.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1509 

KP769859.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   4260 

KT240131.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KT240133.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KU248464.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KU248463.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KT240135.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KU248462.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KT240129.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184204.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184198.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KP280068.1      AAGAGTTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   4101 

M24004.1        AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1975 

M38246.1        AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   4260 

KT240136.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KT240134.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184201.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184202.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184195.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

EU252147.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

EU252146.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184203.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184199.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184194.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184196.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KX685354.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   4101 

HQ184200.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KU248461.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KU248460.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KU248459.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KU248458.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KU248457.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KU248456.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KT240132.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KT240128.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

MG924893.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   4168 

DQ474237.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184189.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184190.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

HQ184191.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

KX900570.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   4260 

KT240130.1      AAGAATTTGATACTGACTTAAAACCAAGACTTCATGTAAATGCACCATTTGTTTGTCAAA   1474 

                **** ******************************************************* 
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MH559110.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   4314 

FJ231389.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

D78584.1        ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184197.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   1534 

HQ184193.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   1534 

EU252145.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   1534 

HQ184192.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   1534 

M10824.1        ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   3222 

AF015223.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   1534 

M24002.1        ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   1833 

D88287.1        ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   1534 

EU018144.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   1569 

EU018143.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   1569 

EU018145.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   1569 

EU018142.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   1569 

KP769859.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   4320 

KT240131.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KT240133.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KU248464.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KU248463.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KT240135.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KU248462.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KT240129.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184204.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184198.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KP280068.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   4161 

M24004.1        ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   2035 

M38246.1        ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACGAATGAATATGATC   4320 

KT240136.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KT240134.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184201.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184202.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184195.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

EU252147.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

EU252146.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184203.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184199.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184194.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184196.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KX685354.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   4161 

HQ184200.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KU248461.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KU248460.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KU248459.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KU248458.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KU248457.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KU248456.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KT240132.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KT240128.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

MG924893.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   4228 

DQ474237.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184189.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184190.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

HQ184191.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

KX900570.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   4320 

KT240130.1      ATAATTGTCCTGGTCAATTATTTGTAAAAGTTGCGCCTAATTTAACAAATGAATATGATC   1534 

                ********************************************** ************* 
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MH559110.1      CAGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   4374 

FJ231389.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

D78584.1        CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184197.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184193.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

EU252145.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184192.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

M10824.1        CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   3282 

AF015223.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

M24002.1        CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1893 

D88287.1        CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

EU018144.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1629 

EU018143.1      CTGATGCACCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1629 

EU018145.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1629 

EU018142.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1629 

KP769859.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACCTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   4380 

KT240131.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KT240133.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KU248464.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KU248463.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KT240135.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KU248462.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KT240129.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184204.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184198.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KP280068.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   4221 

M24004.1        CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   2095 

M38246.1        CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   4380 

KT240136.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KT240134.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTATTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184201.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184202.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184195.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

EU252147.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

EU252146.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184203.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184199.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184194.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184196.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KX685354.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   4221 

HQ184200.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KU248461.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KU248460.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KU248459.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KU248458.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KU248457.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KU248456.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KT240132.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KT240128.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

MG924893.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   4288 

DQ474237.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184189.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184190.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

HQ184191.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTAACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 

KX900570.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   4380 

KT240130.1      CTGATGCATCTGCTAATATGTCAAGAATTGTGACTTACTCAGATTTTTGGTGGAAAGGTA   1594 
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MH559110.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   4434 

FJ231389.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCCTCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

D78584.1        AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184197.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184193.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

EU252145.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184192.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

M10824.1        AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   3342 

AF015223.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAGCAAATGA   1654 

M24002.1        AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1953 

D88287.1        AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

EU018144.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1689 

EU018143.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAGTTCAACAAATGA   1689 

EU018145.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1689 

EU018142.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1689 

KP769859.1      AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   4440 

KT240131.1      AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KT240133.1      AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KU248464.1      AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KU248463.1      AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KT240135.1      AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KU248462.1      AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KT240129.1      AATTAGTGTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184204.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCGTCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184198.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KP280068.1      AATTAGTTTTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   4281 

M24004.1        AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   2155 

M38246.1        AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   4440 

KT240136.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KT240134.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184201.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184202.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184195.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

EU252147.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

EU252146.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184203.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184199.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184194.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184196.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KX685354.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   4281 

HQ184200.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KU248461.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KU248460.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KU248459.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KU248458.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KU248457.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KU248456.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KT240132.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KT240128.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

MG924893.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   4348 

DQ474237.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184189.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184190.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

HQ184191.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

KX900570.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   4440 

KT240130.1      AATTAGTATTTAAAGCTAAACTAAGAGCATCTCATACTTGGAATCCAATTCAACAAATGA   1654 

                ******* ******************** ****************** **** ******* 
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MH559110.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   4494 

FJ231389.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAGTAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

D78584.1        GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184197.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184193.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

EU252145.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184192.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

M10824.1        GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATCTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   3402 

AF015223.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

M24002.1        GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATCTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   2013 

D88287.1        GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATCTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

EU018144.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1749 

EU018143.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1749 

EU018145.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1749 

EU018142.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1749 

KP769859.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   4500 

KT240131.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KT240133.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KU248464.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KU248463.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KT240135.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KU248462.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KT240129.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184204.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184198.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KP280068.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   4341 

M24004.1        GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   2215 

M38246.1        GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   4500 

KT240136.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KT240134.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184201.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184202.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184195.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

EU252147.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

EU252146.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184203.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184199.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184194.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184196.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KX685354.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   4341 

HQ184200.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KU248461.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KU248460.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KU248459.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KU248458.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KU248457.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KU248456.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KT240132.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KT240128.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

MG924893.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   4408 

DQ474237.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184189.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184190.1      GTATCAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

HQ184191.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

KX900570.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   4500 

KT240130.1      GTATTAATGTAGATAACCAATTTAACTATGTACCAAATAATATTGGAGCTATGAAAATTG   1714 

                **** ************************ ****** *********************** 

 

 

 



51 

 

 

 

 

MH559110.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTCACTGTGTTTTTA   4554 

FJ231389.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

D78584.1        TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184197.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184193.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

EU252145.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAACTATATTAA-------------------   1755 

HQ184192.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

M10824.1        TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA   3462 

AF015223.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

M24002.1        TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA   2073 

D88287.1        TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

EU018144.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATAAACTTACTATGTTTTTA   1809 

EU018143.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATAAACTTACTATGTTTTTA   1809 

EU018145.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATAAACTTACTATGTTTTTA   1809 

EU018142.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATAAACTTACTATGTTTTTA   1809 

KP769859.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAACATACTTACTATGTTTTTA   4560 

KT240131.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KT240133.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KU248464.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KU248463.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KT240135.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KU248462.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KT240129.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184204.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184198.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KP280068.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTCTTA   4401 

M24004.1        TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA   2275 

M38246.1        TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA   4560 

KT240136.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KT240134.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184201.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184202.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184195.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

EU252147.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

EU252146.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184203.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184199.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184194.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184196.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KX685354.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA   4401 

HQ184200.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KU248461.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KU248460.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KU248459.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KU248458.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KU248457.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KU248456.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KT240132.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KT240128.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

MG924893.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTT-TTA   4467 

DQ474237.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184189.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184190.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

HQ184191.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

KX900570.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAATATACTTACTATGTTTTTA   4560 

KT240130.1      TATATGAAAAATCTCAACTAGCACCTAGAAAATTATATTAA-------------------   1755 

                ******************************** ********   
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ANEXO 3 

Secuencia consenso a partir de las 56 secuencias de VP2 alineadas. Se señala en verde las 

zonas comunes candidatas al diseño de partidores. 

 

  
 

 

 

 

ANEXO 4 

Diseño de partidores según OligoPerfect™ Designer de Invitrogen®. 
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ANEXO 5  

Alineamiento de secuencias obtenidas desde Genytec Ltda. correspondientes a la muestra 

del carril número 8. Obtención de secuencia consenso CHCJ. 

 

 
 

Secuencia consenso (CHCJ) 
>CHCJ 

GTTGATGCAAATGCTTGGGGAGTTTGGTTTAATCCAGGAGATTGGCAACTAATTGTTAATACTATGAGTGAGTTGCAT

TAGTTAGTTTTGAACAAGAAATTTTTAATGTTGTTTTAAAGACTGTTTCAGAATCTGCTACTCAGCCACCAACTAAAG

TTTATAATAATGATTTAACTGCATCATTGACACTTGCATTAGATAGTAACAATACTATGCCATTTACTCCAGCAGCTA

TGAGATATGAGACATTGGGTTTTTATCCATGGAAACCAACCATACCAACTCCATGGAGATATTATTTTCAATGGGATA

GAACATTAACACCATCTCATACTGGAACTAGTGGCACACCAATTCATGTATATCATGGTACAGATCCAGATGATGTTC

AATTTTATACTACTGAAAATTCTGTGCCAGTACACTTACTAAGAACAGGTGATGAATTTGCTACAGGAACATTTTTTT

TTGATTGTAAACCATCTAGACTAACACATACATGGCAAACAAATAGAGCATTGGGCTTACCACCATTTTTAAATTCTT

TGCCTCAATCTGAAGGCGCCCTTAACTTTGGTGATATAGGAGTTCAACAAGATAAAAGACGTGGTGTAACTCAAATGG

GAAATACAGACTGCATTACTGCCGCGACTATTATGAGACCAGCTGAAAT 
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ANEXO 6  

Resultado de comparaciones entre secuencia CHCJ y la información disponible en la base de 

datos del programa BLAST. 
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