
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7440
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAA T CC T CAAC TGT AA TGT T T - - - - - - - - - - - - - T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCCGCAAC TGT AAGT T A T T A T ACAA T AAAA T A T CAC T T T CC T T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T T A T T T TGCAA TGGAACAA T AAAAGT T T T AAAC T T T AA - - - - - - - CC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGAAGTGC TGGAAGAGT AC - - - - - - A T T T T - - - T AACAA T A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T - T T T TGC T C T T T A T CACCAA T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT T A T C T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T C T A T T T TGC T AA T AAA T AA T AAC TGT T CCAAAAC T AAAC TGT - - - T AC T - - - T T AAAA T ACCC T C T T TGT T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT A T T AGAA - - - T C TGCAGAA TGT T T CCGGAA T ACAGT T CGGAAA T T CGACAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - C T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T CAAA - - - AAAA T AAAA T A T T CC T A T AA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGT T T AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T A T ACAAGT T AA T ACCA T AAC T T T T TGT T AAA T T C T A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T C T AACCC T CAAC TGT AA T AGC T - - - T T A T AAAAAC T T T T T CAA T A T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCG
AAAC T T A T A T AA TGACAGA T AGT T AGTGA T T A T AGT ACACC T ACC T A T T AA T AA T T T T TGA T A TGGGGACCA T T CA T A T AA T T A T T A T T T A T T T AAAAAA - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T CCC T - - - A T AGGA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - T - - C T T T A T T T TGC T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T T A T TGTGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGCAA T T T C T - A TGCGAAACAACAGC T T CA T T CAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GGGC T AAGT CGT CA T - - A T AAA T A T T - - - - - - AA T A TGGACGT T A - T T AA T AA T T T A T T AA T AAA T AA T T A T A T A T AGA T A T A TGA T T T T T ACGCA - - - - - - - - - - - - - TGA T T T T A T T T T T C TGTGT AACACCAAAGGT TGCAACCC T CAAC TGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGA T T T AAA T AGTGTGA - - - - - - - - - C T T TGAAA T AA T A T T AC T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGT T T AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T A - - - A T A T AAA TGT A TGTGC T T AGT T T C - - - - - - - - - - G - - - - - - - - GA T
AAGA T T T AAA T AGTGTGA - - - - - - - - - C T T TGAAA T AA T A T T AC T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGT T T AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T A - - - A T A T AAA TGT A TGTGC T T AGT T T C - - - - - - - - - - G - - - - - - - - GA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T TGT T - - - C T AA T ACAA T T TGT T CAGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGCAAAGT AACAGCAAAAAACACA T AC - - - - - - - - - - - - T T CA - - - - - - - - - - - - - GT T T T T ACA T T CCA T T AAA T - - - - - - - - - - GT T
AAGGCAGCA T T T T T A T AAAGAA T T A T TGA T AGT AA T A TGACCGT T AA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T AAGA - - - - - - - - - - - - - A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGAGAAAAAC T AC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT A T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AAAGAAA - A T T T CGGAAAGT C T C T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA - - -
AGAA T T AAA T T A T AA T - A T CA T T CGA TGC TGT TGT T A TGTGCC T T TGT T CACGA T T T AA T AAA T AA T AA T T ACAGAAAGAA T CAGT AACAC T AA T A T AAA - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGTGT AGT T A - - - - - - - - - - -
- - - - - GGTGT AGAAA T - AGT A T C - - - - AA T A T C TGAA TGAGAAAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T AGA T - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T C T T C - A T T CAACGGAACA T C T T T A T CGT AAGT T T AGT AAAGA T T ACAA T T
GAGAA T A T T T CAA T T T - - - - - - - - - - - AA T TGCA T TGCC T CCGT CAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - TGT C TGC T T T TGA T T TGGGCG - - - - - - - - CCC
T AAA T A T C T TGAGAA T - AA T A T T T AC T A T T T T C T C T ACAGGT ACGGA T T AACAGT CC T ACAAA T AGGAA T CA T TGA T T T AAA T A T T AAC T A T T TGGACA T - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T T AAAGA T A T AACA T T T AAAACA T A T T T T AGA T A T AGT CAAAA T - - - - A T T
A T T A T AACA T T AA T ACAAA T CC T T AA T AA T T T T AGTGGGGA T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T C T T C - A T T CAACGGAACA T C T T T A T CGT AAGT T T AGT AAAGA T T ACAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T
AAAAA T AAA T AAA T AA - AA T C T T T TGCAA TGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T C T T C - A T T CAACGGAACA T C T T T A T CGT AAGT T T AGT AAAGA T T ACAA T T
T TGAGAA T A T T AAC T C - - - - - - - - - - - - T T T A T AACGT AAGAAC T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC T AAC T ACA T C T A - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGAGAA T A T T AAC T C - - - - - - - - - - - - T T T A T AACGT AAGAAC T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC T AAC T ACA T C T A - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACAAGT T A T TGT CGT - AA T A - - - - - - AA T T T T AACA T AA T A T C TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T AAAGAA T ACAAGAAAGAA T T T T CAAAA T AAAGT AAC TGAGAC T T ACAGT T
GAAGAGACACCAACA T - AA T A T T T AA T A T T T T T AACA T AGGC T T CAA T T AA T AGT T T AC T A T ACAGAAA T T A T T T A T TGGAA T A T CA T C T T T ACAAAAAA - - - - - - - - - - T - - C T T T A T T T TGC TGAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - C T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T A T T TGA - - - - - - - - - - - - AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAGGC TGT CAGGT T AAA T T TGTGA T T T T T TGACGAAA T A T T T T T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T A - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT AGACC TGAAAA T - T ACC T T T A TGGT T A T T AA T AC T AA T T CCAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - C T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T A T ACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT
GAAGAGACACCAACA T - AA T A T T T AA T A T T T T T AACA T AGGC T T CAA T T AA T AGT T T AC T A T ACAGAAA T T A T T T A T CGGAA T A T CA T C T T T ACAAAAAA - - - - - - - - - - TG - T T T T A T T T TGC TGT T T AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T A T T A - - - C T AA T AAAA T T T T T T T AGT C T A TGT T A T AGGAAA T T T A - - T AG
CGAGAAAAAC T AC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT A T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AAAGAAA - A T T T CGGAAAGT C T C T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA - - -
A T AAAAGT A T AA T AA T - - - - - - - - - - - A TGT A T AA T AAA T AAC T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T CAAC - - - T CAAGAA T ACA TGT T T AAA T T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - T T C
- - - - - CAGA T A T AAAA - AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AGT AA T CCCAGAA T AAGT T CA TGAAC T TGT AAACACA T AACCCAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA T CA T A - - - T CAGGAA T T CCC T T T TGT CC T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGAGT T T C T AACAAAGA T A T A T T T T A T T T T T AA T AAAAA T T T T AA - - AA T AA T T T T TGAAGAAGGT C T T A T T T A T T A T T ACA TGAA T T T T ACAGGTGA - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACACCAAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AACCA T T - - - A T AACACAAGT T A T TGA T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T A T T T TGC TGTGT AACAC T AAAGGT T CCAACCC T CAAC TGT AA TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A
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