
CrimD
26957 TGTTGACCTGCATACAGGC-GGCCCGTATTGTTGGCATGGCAACAACGGCACGACGGGATAGGAGCCCCGAAATG 36 (1340)
30442 TGTTGACATGCATACAGTTCGCGGGTTACTGTATGCACATCAACAACGCACACGGGATAGGAGCCCACGATG 38 (2504)
31244 TGTTGACATGCATACAGCAGTGTGGTTATTGTATGTACATCAACAACGCCACGGGATAGGAGCCCACAATG 39 (1296)
50793 TGTTGACACGCATACAGAA--------GGTGTTGACGTGCAGACAGCCGGGGCGTTACCGTCTGCGCCGAAGCAAGTCACGGGATAGGAGCCCTTGCAATG 76 (3110)
51429 TGTTGACATGCATACAGCACACGGGTTACTGTATGCATGTCAACAACGCACACGGGATAGGAGCCCACAATG 78 (3111)
56934 TGTTGACGCACATACAACC--GATGTGTTTGCATATCAACACACACCACGGGATAGGAGCCCCTGAATG 90 (1520)
57908 TGTTGACATGCATACAGCGCCGGTGTTACTGTATGCATGTCAACAACTCAACAGGGATAGGAGCCCACGATG 92 (2510)
58243 TGTTGACATGCATACAGCG-ACAGGCTATTGTATGTATATCAACAGCGCGAGCGGTTGAGATTGACAACTCAAGAGTGACAGTGGATAGGAGCCCACAATG 93 (3121)

TGTTGACATGCATACAG-----------nTGTATGcAtrtCAACA

Adephagia
29690 TGTTGACCTGCATACAGGTGGCC--CGTATTGTTGGCATGGCAACAACGGCACAACGGGATAGGAGCCCGAAATG 36 (1340)
30473 TGTTGACATGCATACAGTTCGCG-GGTTACTGTATGCATACCAACAACGCACACGGGATAGGAGCCCACGATG 38 (2504)
31275 TGTTGACATACATACACTCGACG-GGTTACTGTATGTACATCAACAACGCACACGGGATAGGAGCCCACAATG 39 (2887
49677 TGTTGACGCGCATACAGAA---------TGTGTTGACGTGCAGACAGCCGAGGCGTTACCGTCTGCGCCGAAGCAAGTCACGGGATAGGAGCCCCTGCAGATG 73 (3110)
50276 TGTTGACATGCATACAGCGTGAG-GGGTACTGTATGCATGTCAACACACACCGGGATAGGAGCCCACAGTG 75 (1364)
50852 TGTTGACATGCATACAGCCCACG-GGTTACTGTATGCATACCAACAACGCACTGACCACCTACCGATAGGAGCCCACAATG 76 (3111)
56769 TGTTGACGCACATACAACC-----AATGTGTTTGCATATCAACACACACCACGGGATAGGAGCCCCCTGAATG 89 (1520)
57745 TGTTGACATGCATACAGCGCGGGT-GTTACTGTATGCATGTCAACAACTCAACAGGGATAGGAGCCCACAATG 91 (2510)
58080 TGTTGACATGCATACAGCCACGG--GCTATTGTATGTATATCAACAGCGCGAGCGGTTGAGATTGACAACTCAAGAGTGACAGTGGATAGGAGCCCACGATG 92 (3121)

TGTTGACaTGCATACAG------------cTGTatGcATnnCAACA

29640 TGTTGACCTGCATACAGGCGGCCC-GTATTGTTGGCATGGCAACAACGGCACAACGGGATAGGAGCCCGAAATG 36 (1340)
30423 TGTTGACATGCATACAGTTCGCGGGTTACTGTATGCATACCAACAACGCACACGGGATAGGAGCCCACGATG 38 (2504)
31228 TGTTGACATACATACAGCCGACGGGTTACTGTATGCATAGCAACAATGCGAGGGGATAGGAGCCCGAAATG 39 (1296)
49797 TGTTGACGCGCATACAGAA--------GGTGTTGACGTGCAGACAGTCGAGGCGTTACCGTCTGCGCCGAAGCAAGTCACGGGATAGGAGCCCTTGCAGATG 73 (3110)
50436 TGTTGACATGCATACAGCACGCGGGTTACTGTATGCATACCAACAACGCGCTGACCACCTACCGATAGGAGCCCACAATG 75 (3111)
56186 TGTTGACGCACATACAACCGA------TGTGTTTGCATATCAACACACACCACGGGATAGGAGCCCCAAATG 87 (1520)
57351 TGTTGACATGCATACAGCGCTGGTGTTACTGTATGCATGTCAACAACTCAACAGGGATAGGAGCCCCAAAATG 89 (2510)
57687 TGTTGACATGCATACAGTCACGAGGCTATTGTATGTACATCAACAGCGCGAGCGGTTGAGATTGACAACTCAAGAGTGACAGTGGATAGGAGCCCACGATG 90 (3121)
58097 TGTATGTACGCATACAGTCGTGC---TACTGTATGTATAGCAACAACGCGAACGGGATAGGAGCCCAAAATG 92 (3123)

TGTTGACatGCATACAG-----------cTGTaTGCATanCAACA
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