BVRA_7fullength versus M81681

1                                                           0

1    GGTCAACAGCTAAGTGAAGCCATATCCATAGAGAGTTTGTGCCAGTGCCC     50

1                                        CTGGAG----CTCG     10

                                         |||.||    |..|

51   CAAGATCCTGAACCTCTGTCTGTCTTCGGACACTGACTGAAGAGACCGAG     100

11   ATGGATGCCGAGCCAAAGAGGAAATTTGGAGTGGTAGTGGTTGGTGTTGG     60

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

101  ATGGATGCCGAGCCAAAGAGGAAATTTGGAGTGGTAGTGGTTGGTGTTGG     150

61   CAGA-CTGGCTCGGTGAGGCTGAGGGACTTGAAGGATCCACGCTCTGCAG     109

     |||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

151  CAGAGCTGGCTCGGTGAGGCTGAGGGACTTGAAGGATCCACGCTCTGCAG     200

110  CATTCCTGAACCTGATTGGATTTGTGTCCAGACGAGAGCTTGGGAGCCTT     159                                            

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

201  CATTCCTGAACCTGATTGGATTTGTGTCCAGACGAGAGCTTGGGAGCCTT     250

160  GATGAAGTACGGCAGATTTCTTTGGAAGATGCTCTCCGAAGCCAAGAGAT     209

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

251  GATGAAGTACGGCAGATTTCTTTGGAAGATGCTCTCCGAAGCCAAGAGAT     300

210  TGATGTCGCCTATATTTGCAGTGAGAGTTCCAGCCATGAAGACTATATAC     259

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

301  TGATGTCGCCTATATTTGCAGTGAGAGTTCCAGCCATGAAGACTATATAC     350

260  GGCAGTTTCTGCAGGCTGGCAAGCATGTCCTCGTGGAATACCCCATGACA     309

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

351  GGCAGTTTCTGCAGGCTGGCAAGCATGTCCTCGTGGAATACCCCATGACA     400

310  CTGTCATTTGCGGCGGCCCAGGAGCTGTGGGAGCTGGCCGCACAGAAAGG     359                                          

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

401  CTGTCATTTGCGGCGGCCCAGGAGCTGTGGGAGCTGGCCGCACAGAAAGG     450

360  GAGAGTCCTGCATGAGGAGCACGTGGAACTCTTGATGGAGGAATTCGAAT     409

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

451  GAGAGTCCTGCATGAGGAGCACGTGGAACTCTTGATGGAGGAATTCGAAT     500

410  TCCTGAGAAGAGAAGTGTTGGGGAAAGAGCTACTGAAAGGGTCTCTTCGC     459

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

501  TCCTGAGAAGAGAAGTGTTGGGGAAAGAGCTACTGAAAGGGTCTCTTCGC     550

460  TTCACAGCTAGCCCACTGGAAGAAGAGAGATTTGGCTTCCCTGCGTTCAS     509

     |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||.

551  TTCACAGCTAGCCCACTGGAAGAAGAGAGATTTGGCTTCCCTGCGTTCAG     600

510  SGGCATTTCTCGCCTGACCTGGCTGGTCTCCCTCTTCGGGGAGCTTTCTC     559

     .|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

601  CGGCATTTCTCGCCTGACCTGGCTGGTCTCCCTCTTCGGGGAGCTTTCTC     650

560  TTATTTCTGCCACCTTGGAAGAGCGAAAAGAGGATCAGTATATGAAAATG     609

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

651  TTATTTCTGCCACCTTGGAAGAGCGAAAAGAGGATCAGTATATGAAAATG     700

610  ACCGTGCAGCTGGAGACCCAGAAC-AGGGTCTGCTGTCATGAATTGAAGA     658

     |||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||.||||||||

701  ACCGTGCAGCTGGAGACCCAGAACAAGGGTCTGCTGTCATGGATTGAAGA     750

659  GAAAGGGCCTGGCTTAAAAAGAAACAGATATGTAAACTTCCAGTTCACTT     708

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

751  GAAAGGGCCTGGCTTAAAAAGAAACAGATATGTAAACTTCCAGTTCACTT     800

709  CTGGGTCCCTGGAGGAAGTGCCAAGTGTAGGGGTCAATAAGAACATTTTC     758

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

801  CTGGGTCCCTGGAGGAAGTGCCAAGTGTAGGGGTCAATAAGAACATTTTC     850

759  CTGAAAGATCAGGATATATTTGTTCAGATGCTCCTAGACCAGGTCTCTGC     808

     ||||||||||||||||||||||||||||.||||.||||||||||||||||

851  CTGAAAGATCAGGATATATTTGTTCAGAAGCTCTTAGACCAGGTCTCTGC     900

809  AGAGGACCTGGCTGCTGAGAAGAAGCGCATCATGCATTGCCTGGGGCTGG     858

     ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

901  AGAGGACCTGGCTGCTGAGAAGAAGCGCATCATGCATTGCCTGGGGCTGG     950

859  CCAGCGACATCCAGAA---TTGCCACCAGAAGAAGTGAAGAG             897

     ||||||||||||||||   |||||||||||||||||||||||        

951  CCAGCGACATCCAGAAGCTTTGCCACCAGAAGAAGTGAAGAGGAAGCTTC    1000

898                                                        897

1001 AGAGACTTCTGAAGGGGGCCAGGGTTTGGTCCTATCAACCATTCACCTTT    1050

898                                     897

1051 AGCTCTTACAATTAAACATGTCAGATAAACAC   1082

