
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9611
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T A T T AAGT A T CAGT T T CGGCAGAA TGT T AAA TGAAAC T AAACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGAAGT T T TGAAAA T
- - - - - - - - - - - T AAC T C T CCA T AAAGTGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AAAAA T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGGT T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAAAAC T CC TGAA T A
- - - - - - - - - - - - - T C T T C T T AAACA T A TGA - - - - T A TGAA T - AGT A - - - - TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T TGGT CC TGT T T AAGAGACAA T A - - CGGCACAGA T AAC T A T
- - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AAAAA T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGGT T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAAAAC T CC TGAA T A
- - - - - - - - - - - - - AA T T T C TGAGAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
- - - - - - - - - - - - - T C T T C T T AAACA T A TGA - - - - T A TGAA T - AGT A - - - - TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T TGGT CC TGT T T AAGAGACAA T A - - CGGCACAGA T AAC T A T
AA - T T T A T T A - - - T T T T T AC T AA T AA T AAAAA - T AA T AAA T AAA T A - - A T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGT T AACGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGAACC T CAGA T AA T T AGGAA TGGC T CAAGT A T T CAAGT T C
- - - - - - - - - - - - - AC T T CC T T AAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T ACA T T T T T AC T CCGAA T AGAACA T A T T T T T AAACA TGACAAA T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
AA - T T T A T T A - - - T T T T T AC T AA T AA T AAAAA - T AA T AAA T AAA T A - - A T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAGT T AACGA T
AAA - - T A T T AA - GA T TGT T T TGAAA T TGCA TG - T AACA T A T AAA T A - - - - TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AAGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
- - - - - - - - - - - - - AC T T CC T T AAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
A T A T T TGT T A - - - A TGC T CCGACCAC T T T - - - - - AA T AAA T AAA T A T A T T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGAAAAAACAAAAA T T T T CA T AC T T CCCGC T
- - - - - - - - - - - - - AC T T T T T CAACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
- - - - - - - - - - - - - AC T T T T T CAACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
A T A T T TGT T A - - - A TGC T CCGACCAC T T T - - - - - AA T AAA T AAA T A T A T T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGAAAAAACAAAAA T T T T CA T AC T T CCCGC T
AAA T T T A T T AA T AA T T T T A TGA TGGT C TGA T A T TGACAAAAA - - - - - T AA TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGC T T CGAGT CCGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - A T T C T T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - T AAA T AAA T A - - - - T T A T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGCA T TGGT A T C T CGA T AACCGT AA T AGAACGAACA TGGT TGA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCC T T T AACAGA T CA T AGAC T C T A T A T C T CA T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
AAA - - T A T T AA - GA T TGT T T TGAAA T TGCA TG - T AACA T A T AAA T A - - - - TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AAGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
- - - - - - - - - - - - - A T T T CCCAGACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
- - - - - - - - - - - - - A T T T CCCAGACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
AAA T T T A T T AA T AA T T T T A TGA TGGT C TGA T A T TGACAAAAA - - - - - T AA TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCGC T T CGAGT CCGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
- - - A T T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - T AAA T AAA T A - - - - T T A T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAGT AC T CCGGACA T T
- - - A T T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - T AAA T AAA T A - - - - T T A T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAGT AC T CCGGACA T T
- - - A T T C T T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - T AAA T AAA T A - - - - T T A T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAAAA T T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGCA T TGGT A T C T CGA T AACCGT AA T AGAACGAACA TGGT TGA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA TGGCA T A TGT CCA T CAGCAGT T T ACCA T AC TGAAGAAGT TGGA T T - -
- - - - - - - - - - - T AA T T C T ACA T AAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCCCA T T T T ACGGT AA T T AA T CA T AA T A T AAAAAACAAA T T AAAAA T T
AAGT T T ACAAAGA T T T T T T CGAAAAA T T TGT A T T AGTGGTGT - - - - - - - T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAA T AA T AGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGT T T T CGGCA T T CAA T T C T A T A T AAAAGTGAGCA T A T T T T AGT - -
AAGT T T ACAAAGA T T T T T T CGAAAAA T T TGT A T T AGTGGTGT - - - - - - - T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAA T AA T AGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGT T T T CGGCA T T CAA T T C T A T A T AAAAGTGAGCA T A T T T T AGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CACAGT A T AAGTGT AAAAAAGGTGT T A T AAAAAGT T T A T A TGA T AG -
GAA T A T A T T A - T AA T T T AGT T A T AA T T TGA - - - - AA T AAGT T - - - - A T A T TGT AAGAGT C T TGT T T T - CCGT T AAAAA T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A T TGC TGT CAAACA T A T AAGA T CA T CGT AAACA T T T T T T AGAA T
GAA T A T A T T A - T AA T T T AGT T A T AA T T TGA - - - - AA T AAGT T - - - - A T A T TGT AAGAGT C T TGT T T T - CCGT T AAAAA T TGT T T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A T TGC TGT CAAACA T A T AAGA T CA T CGT AAACA T T T T T T AGAA T
- - - - - - - - - - - TGA T T T T T T TGT T AC T TGGCAC TGGT AGT CA - - - - A T A T TGT AAGAGT C T TGT T T T CCGT T AAA T AA T AGT C T A T A T T AAA T TGTGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC T C T T CCGCGC T C T CCACC T CA T CC T CAC T AAGT TGGA T AGGGT T
- - - - - - - - - - - - AAC T T T T TGAACACCC T A T - - - AA T AAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
- - - - - - - - - - - - GA T A T T T T AAAGA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T A TGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGC T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
- - - - - - - - - - - CAAGT T A T T CGGGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCGCCA TGGAAC TGT AGAAAAAAA T TGAAAGCGAGCAAGAGAGA T T AC
- - - - - - - - - - - - AA - - - - - T T AAAA T ACAA - - - T AAAGT ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T AAGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGCC T AAGC T ACGAC T AAGT CGC T T T TGGGCCA TGCC T A T A TGT AGGT AGACGCC T TGTGGCC T T AGA T ACGGT ACAA T AACAAACA T A T T T AAC T A T
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