
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8889
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAC - AAACGT TGT AA T C T C T CA - AA - - - - T T CAGT T T - T T T T AAGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAGA T AAA T T - GT AAA - - - CGT A - - - - - - AC T - - - - T T - - - ACA T C T T
CC T CA T T T T T AGACC T T A T AAA T T AAAAAAA T T T T C T A T T CAAAACCAGGC T AACAGGT AAACAAGA T A T T T AGT AGGAGAAAGTGCCAC T T TGGA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGT AGC
CC T CA T T T T T AGACC T T A T AAA T T AAAAAAA T T T T C T A T T CAAAACCAGGC T AACAGGT AAACAAGA T A T T T AGT AGGAGAAAGTGCCAC T T TGGA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGT A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - AAGA T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A TGGCAGCAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAAC T CA T T C T T ACAACAAAGA - - - - - - - ACC T A T AGGG - - - GC T A T A T T - - A TGCA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A TGGCAGCAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAAC T CA T T C T T ACAACAAAGA - - - - - - - ACC T A T AGGG - - - GC T A T A T T - - A TGCA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A TGGCAGCAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T C T T ACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - AAAA T - - - - - CACAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T C T T ACAGCAGAGC T - - - - - - A T C TGAAGACCGT - - - AAA T T T - - CAC T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A TGGCAGCAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T C T T ACAGGT AAA T T T T T AAAA T T T T AGA T T T T T AC T A T AA TG - T CGCGT A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGC T AACAGGT AAACAAGA T A T T T AGT AGGAGAAAGTGCCAC T T TGGA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AACAGGT AAACAAGA T A T T T AGT AGGAGAAAGTGCCAC T T TGGA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T C T C TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAC T T AAC T - T ACAAAGGT T A T A - AA TGT CCGAAAA T - TGAA T AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T C T C TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAC T T AAC T - T ACAAAGGT T A T A - AA TGT CCGAAAA T - TGAA T AAAA T
- - - - A T T TGGAAACA T T T AAAA TGCAAAAA T T C T T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AGAACACA T CC T T T A T CCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGACAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T C T ACAAC T AAA T - - - - - - - A T C T AA - - - - - - - A T T CACGT T T T CC T A T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T T CAA T - T T T AC - A T T T - - - - AA TGT - - - AACA T T - A T C TGT AGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T T CAA T - T T T AC - A T T T - - - - AA TGT - - - AACA T T - A T C TGT AGC
TGGGAA T C T TGGACGT T T T AGAC TGAACAGGGGT C T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACACGT AAA T - T T T AA - A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT C T A T T
TGGGAA T C T TGGACGT T T T AGAC TGAACAGGGGT C T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACACGT AAA T - T T T AA - A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT C T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CAAA - - - A T TGAA T C - - GCC T CC TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CAAA - - - A T TGAA T C - - GCC T CC TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T CA T T T T T AGACC T T T T AAA T T AAAAAAA T T T T C T A T T CAAAACCAGGC T AACAGGT AAACAAGA T A T T T AGT AAGAGAAAGTGCCAC T T TGGA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCCCAAACACA T T T T T ACAA T - AAGT T A T T AGAGT C T A T AGAA T A T AC T CACA T - - T T ACAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AGAACACA T CC T T T A T CCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAAA - - T T T T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGA T TGAGA T AA T T T T CCCCACAACGCCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAGT T AA T T - - - - - - C T T T A T AAAAGGT - - T AA T A T T TGT A T A T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGA T TGAGA T AA T T T T CCCCACAACGCCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAGT T AA T T - - - - - - C T T T A T AAAAGGT - - T AA T A T T TGT A T A T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T CACACAAAAA T T T T CAAGGT T T T T AAAA TGGACCACAAC T TGT T TGGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACACA T T AA T C TGCAAGA T AAA T ACAA T A T A T T AAGA - T T C TGT C T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACACACAAA - C - - - - - - - - - - - - AG - - - - - AG - GAAAGA - C T T TGCAGT
- - - - - - - - - - - - - - CC T CAGT AGCAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T AACAAAC T AAAA T TGAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACACGACCC T AAACACA T T T T T ACACG - - - - - - - - - - - - A T T CA T T - T T - - - - - - - AAA T - CGTGCA T AC T
- - - - - - - - - T AACAAAC T AAAA T TGAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACACGACCC T AAACACA T T T T T ACACG - - - - - - - - - - - - A T T CA T T - T T - - - - - - - AAA T - CGTGCA T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAA T AAC T T - T T AAAA T T T AA T - AAGA T AC T AAAAAC T C T A T T CAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAAA T AAC T T - T T AAAA T T T AA T - AAGA T AC T AAAAAC T C T A T T CAA T
- - - - - - - - - T AAGT C T T A T AAA T T AACAAAA T TGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T T AGA T - - - - - - - A T T T A T A - AA - - - - - - AAGA T T - A T T TGCAC T
- - - - - - - - - T AAGT C T T A T AAA T T AACAAAA T TGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAA T T AGA T - - - - - - - A T T T A T A - AA - - - - - - AAGA T T - A T T TGCAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACAG - - AAA - T T A T AAG - T T T A T AAAA TGT ACAAAAA - - - A TGTGCA T C
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