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ALIGNMENTS

>Query_75155 atpA
Length=1533

Score = 343 bits (380), Expect = 4e-98
Identities = 578/832 (69%), Gaps = 26/832 (3%)
Strand=Plus/Plus

Query 40 GCCCCCGGGATTATTGCTCGCCGTTCTGTACACGAGCCGATGCAAACTGGAATTAAAGCT

LU T e 1 S e Ay
Sbjct 403  GCACCTGGTATTATTGCACGACAATCTGTTTTTGAACCATTACAAACAGGGCTTGTAGCT

Query 100  GTGGATAGTCTGGTTCCCATCGGCCGTGGTCAACGGGAATTAATTATTGGGGATCGTCAA

S s A g
Sbjct 463  ATCGATTCTATGATTCCTATAGGTAGAGGGCAACGAGAATTAATTATTGGTGATAGACAA

Query 160  ACCGGTAAAACAGCAATCGCTTTGGATACTATTTTGAATCAAAAACACAACACTGGAGAG

FOE PR ettt e ee e e e 1
Sbjct 523  ACAGGAAAAACATCAATCGCTGTTGATACTATTTTGAATCAAAAAGGTAAATCTG-—-—-

Query 220  GCTCAGCTCTATTGTGTCTATGTGGCCATTGGTCAAAAACGGTCAACCGTGGCCCA-GTT

R e e e
Sbjct 578  ——————- TTTATTGCATTTATGTAGCTATTGGACAAAAAGCTTCCTCTATTGCTCAAGTT

Query 279  GGTTAAAATTTTATCTGACGCTCAGGCAATGGAGTATACCACTGTAGTGGCTGCCACGGC

[P |l CEL T T e e 1
Sbjct 631  GTTTCGACTTTAAAGAAACAAGG-GGCTATGGAATATACTATTATTGTTGCTGCACCAGC

Query 339  CTCAGAT-——CCCGCGCCTTTACAGTTTTTAGCACCTTATACTGGATGTGCTATATCTGA

N I A A e N I
Sbjct 690  —-—AGATTCTCCAGCTACTTTACAATATTTAGCTCCTTATACTGGTGCTACTTTGGCAGA

Query 396  ATTTTTCCGGGATAATGGTATGCATGCGCTCATTATTTTCGATGATCTCAGCAAACAAAG

[T 100 L LIE e Lt | [T
Sbjct 747  ATATTTCATGTATAAAGGAGGTCATACCCTTGTGATTTATGATGATTTATCTAAACAAGC

Query 456  TGTGGCCTATAGGCAAATGTCACTATTGTTGCGTCGACCTCCCGGTAGAGAGGCGTTTCC

S A I I s )
Sbjct 807  TCAAGCTTATAGAGAAATGTCTTTACTTTTAAGACGACCACCTGGTCGTGAAGCTTTTCC

Query 516  AGGAGATGTATTTTATCTTCATAGTCGACTACTTGAACGGGCTGCGAAACTAAGTGATAC

LU it COLEE PR e |
Sbjct 867  TGGGGATGTTTTTTATCTTCATTCAAGACTTTTAGAACGGGCAGCAAAACTGAATAAACA

Query 576  ACTAGGAGCAGGCAGTATGACCGCCTTACCTATCATTGAAACACAATCGGGGGATGTGTC

A s RN e A
Sbjct 927  AATGGGTGGAGGTAGTATGACAGCTCTTCCTATTGTTGAAACACAAGAAGGAGATGTATC

Query 636  GGCTTATATTCCTACCAATGTGATTTCGATTACTGATGGACAAATATTCCTGGAAACATC

RN N R NN A o A Y
Sbjct 987  TGCTTATATTCCAACAAATGTAATTTCTATTACTGATGGACAGATTTTTTT---ATCAGC

Query 696  A-CTATTTT-—ATAAAGGTATTCGTCCAGCAATTAATGTGGGAATTTCTGTGAGTCGTGT

N R A A A i
Sbjct 1044 AGATATTTTTAATAGTGGAATTCGTCCAGCTATTAATGTTGGTATTTCTGTTTCTCGTGT
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GGGTTCAGCCGCACAATTAAAAGCAATGAAACAGGTGGCCGGAAGTTTAAAATTGGAATT 812

COTE e et et 1l LUEETEDLE LT
AGGGTCGGCTGCTCAACCAAAAGCTATGAAAAAAGTGGCTGGTCAATTAAAATTAGAATT 1163

AGCTCAGTATAGAGAGGTCGCAGCGTTTGCACAATTTGGTTCTGACTTAGAT 864

N S e N A N S A A NN e A R
AGCTCAATTTGCTGAACTTGAAGCTTTTTCACAATTCTCTTCAGATTTAGAT 1215



