
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7131
A TGGT A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAACCCCCACAA T CC T T CCC T T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AA T AA T T A T A - - - - - - - T T CGA TGGA
A TGGT A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAACCCCCACAA T CC T T CCC T T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AA T AA T T A T A - - - - - - - T T CGA TGGA
A T AAAA T AGA T T AA T AAAC T TGT - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAACCCCCACAA T CCA T CCC T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T AA T T A T T T T A - - - - - - - T ACAA T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T C T A T C T C T AA T T AAACCCCCACAA T CCA T CCCA T T AC - - - - - - - - T T T T T - - - - - GC T A TGCCAC T A T ACA - - - - - - - - - - T AACCCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T C T A T C T C T AA T T AAACCCCCACAA T CCA T CCCA T T AC - - - - - - - - T T T T T - - - - - GC T A TGCCAC T A T ACA - - - - - - - - - - T AACCCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAACCCCCACAA T CCA T CCC T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T AA T T A T T T T A - - - - - - - T ACAA T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAACCCCCACAA T CC T T CCCA T TGCAG - AAA - - T T T T T - - - - - AC T T T A T CA T T T C - - - - - - - - - - - - - TGAC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAACCCCCACAA T CC T T CCCA T TGCAG - AAA - - T T T T T - - - - - AC T T T A T CA T T T C - - - - - - - - - - - - - TGAC T T T
GAGAGA T TGA T AA T T T A T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAACCCCCACAAACCACCCCA T T ACAG - - - - - - T C T T CAA - - - AA T T CAAAA T T TGT T AAA - - - AA T T CCA T T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAG - - - - - - C T T T T A T - - - CC T C T AAAAA T A T ACA T AAG - - - - GT T AC T CGC
GT AAAA T T AA T T AA T T AGT T T T T AGA T AAA TGAA T AACAAC T T T T AGAA T TGT TGA T A T A T T T AAA T T T CAAGAAA T A T T T T T T A T T AAA T T T T AGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAAA T T AA T T AA T T AGT T T T T AGA T AAA TGAA T AACAAC T T T T AGAA T TGT TGA T A T A T T T AAA T T T CAAGAAA T A T T T T T T A T T AAA T T T T AGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAG - - - - - - T AC T TGT TGAGT T ACAGAGT TGGT T AA - - - - - - - AA TGT T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAG - - - - - - C T T T T A T - - - CC T C T AAAAA T A T ACA T AAG - - - - GT T AC T CGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAG - - - - - - T AC T TGT TGAGT T ACAGAGT TGGT T AA - - - - - - - AA TGT T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAG - - - - - - T AC T TGT TGAGT T ACAGAGT TGGT T AA - - - - - - - AA TGT T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAAAAAAAAC T T T T A T - - - A T T C T AAAA T T A T T C T A - - - - - - - ACCGT T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAAAAAAAAC T T T T A T - - - A T T C T AAAA T T A T T C T A - - - - - - - ACCGT T C T A
GT AAAA T T AA T T AA T T AGT T T T T AGA T AAA TGAA T AACAAC T T T T AGAA T TGT TGA T A T A T T T AAA T T T CAAGAAA T A T T T T T T A T T AAA T T T T AGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAG - A T T A T A T - - AAAAACAAAA TGC T CAGG - AG - - - - T C T T AC TGT
GT AAAA T T AA T T AA T T AGT T T T T AGA T AAA TGAA T AACAAC T T T T AGAA T TGT TGA T A T A T T T AAA T T T CAAGAAA T A T T T T T T A T T AAA T T T T AGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAG - A T T A T A T - - AAAAACAAAA TGC T CAGG - AG - - - - T C T T AC TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAA TGA T AA TGT T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAA - - - - - - GT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAA TGA T AA TGT T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAA - - - - - - GT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T CAAA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAAGT AAGGT A T A T A T CAAAAAA T AAAAC T T T T T TGG - - - - - - C T C T AA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T CAAA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAAGT AAGGT A T A T A T CAAAAAA T AAAAC T T T T T TGG - - - - - - C T C T AA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAAAAGAA - T T T T A - - - - - AC T T T AGT A T T T T AC T T AAG - - - - - - T T AA T CA
- - - - - - - - - - - T A T T TGGT T T T T AGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAAAAGAA - T T T T A - - - - - AC T T T AGT A T T T T AC T T AAG - - - - - - T T AA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T CAAAA T A T TGTGA - AG - - - - T AAAA T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T CAAAA T A T TGTGA - AG - - - - T AAAA T TGA
GT AAAA T T AA T T AA T T AGT T T T T AGA T AAA TGAA T AACAAC T T T T AGAA T TGT TGA T A T A T T T AAA T T T CAAGAAA T A T T T T T T A T T AAA T T T T AGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAAA T T AA T T AA T T AGT T T T T AGA T AAA TGAA T AACAAC T T T T AGAA T TGT TGA T A T A T T T AAA T T T CAAGAAA T A T T T T T T A T T AAA T T T T AGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAAA T T AA T T AA T T AGT T T T T AGA T AAA TGAA T AACAAC T T T T AGAA T TGT TGA T A T A T T T AAA T T T CAAGAAA T A T T T T T T A T T AAA T T T T AGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGA - T T T T T A T - - AAGT T AA TGA T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAAA T T AA T T AA T T AGT T T T T AGA T AAA TGAA T AACAAC T T T T AGAA T TGT TGA T A T A T T T AAA T T T CAAGAAA T A T T T T T T A T T AAA T T T T AGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGA - T T T T T A T - - AAGT T AA TGA T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AC T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AC T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA - T T T T T - - - - - AC T T AA T AA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAAAA T AAA T T T T T C T CCAA T T T T AGAA T T T AGAA T AAGT A T T TGCGACC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAG - - - - - - T T T A T AA - - AA T TGAAAGACC T T T CACAAAGCCC T T CCA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAG - - - - - - T T T A T AA - - AA T TGAAAGACC T T T CACAAAGCCC T T CCA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCA T C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAAAA T AAA T T T T T C T CCAA T T T T AGAA T T T AGAA T AAGT A T T TGCGACC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T T T T CCGT C T C T AA T T AAAC T CCCACAA T CCA T CCCA T T ACAG - - - - - - - - - - - - - T AAACCGT A T CGT T T T T AAGA - - T AC T T TGT T CCAG
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