
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4524
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T T TGAAAGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T AAAAA T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGT AA T T T T AAAAGTGT AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - AAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA - T T T T T TGGA T AGGT A T AC T CAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC TGC T CGAGGT T TGAGT TGT T TGAGGT A T CACCC T CGAA T A T AAC - -
- T T - T - T ACAAA T T CGT T T T T T A T CAAAAA T AA T T A T T - - - - - - - AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AA T T CAGGT AGA T A T T C TGAGAACAGT A T T T T T T C T T TGT AAA TGT AGGAC
T - - - T A T T T T A T T T T T AA T T T T AA T - - - - - - - - T T A T C T A T T T - - A T ACGT C T AAA T A T A T C T T A T T A T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACAAAGGT A T AGACA T T T T T T AAAAA T AC T A T - - T CA T T AGT AA T T T TGGGT AC T T T CGC T AAA T CACC T A T
- T T - T - T ACAAA T T CGT T T T T T A T CAAAAA T AA T T A T T - - - - - - - AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AA T T CAGGT AGA T A T T C TGAGAACAGT A T T T T T T C T T TGT AAA TGT AGGAC
G - - - T A T T T AC T T T AGA T - GT T AA - AAGT AAAA T T A T T T AC T T T AAAAAA T AGAGAAA T C - - - - - - - - - - - AAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AAGAGAAAAAG - TGC T T TGA T AAAAA T AGCAAA T A T C TGCGAAACCGT T A T
T C T T T T T T T AGT T T T T AGT C T T AA T AAAAA T AAA T AA T T AAA T AA - - - T T T AAAAA T A T A T CA T T A T A T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T A T A TGT T T C T T T T A T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T TGA - - A T T T C TGGGACACCGA T A T T CACCCACGGGGAAAA T AC
- - - - T A T CGAAC T T CCA T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGAAAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T CA T T T AGACCGT AGA T - -
- - - - TGT T CGGGT CGC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC TGT CA - T T T T T T TGT CAA T ACAA T TGA T AA T T T ACA T T CCA - - A T
A - - - T A T C T CA T T TGT T T - T T T AA - AAAAAGAA T T A T T T AC T T T AAAAA T T AAAAA T A T A T CA T T A T A T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAA - - - - T T C T CAGTGA TGCC - - - - - T TGT T T C TGAAGT TG - - A T
- T T T T A T C T ACGT T T CACA T T T AA - AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAAAA T A T A T CA T T A T A T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T ACC T AAA T T T ACC T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T AA T ACGAC T C T T T T T T T AAA T AAGAGT - - T T A T T - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACAAAGGT A T AGACA T T T T T T AA T T CAGGT A - - - CC T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T A T T T AAC T T T T AGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T T CGT T TGC T CA - - - - - - - - - T T A T C T AC T C - - - - - - - T T AAAA T A T A TGA T CA T A T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T A - - T CAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCA T A T T T T - - - - -
T C T T CACCCGGT T T CC T C T T C T AA - AAAGA T - - T T A T C - GC T T T A - - - GC - - - - CA T A T T T C - - T ACA T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AGAC TGA T - - A - - GT T TGAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T AGT CAGT T T T T ACCAA T AA - CAAA T T - - T TGC T T AC T T - - - - - T A T AAAAA T A T A T CA T T A T A T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA - - - - - CAGT C T C T A TGT T AAC T AC TGT C T A T AGT C T AGT T T T - T CC T T C TGA T A T T T AGA T CA T CAGT T T CGTGT T AGA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AA T T T ACA T T CAAGC TGT AAACAA TGT A TGCCGCA T T T A TGT C T T T A T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T A T C T TGAGT T T AGT T T T T T T C TGT T T T - GGCAA T A T T T AACAACGAA T T - -
T C T A TGA T TGGGC T T AGT T T T TGA - GGA T AAGGT T A T C T C T T T CG - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C T T C T T CAGC T C T A T C - GCGGA - AAAAA T - - T T A T - AAC T T - - AAAGGT AAAAA T A TGT CA T T A T A T CCAAAAAAA T CC T T - A TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AGAA T T C T T T T AAAA T A - - - AACA T T A T T T TGAAAA T C T T C - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGAAAGA TGAA T T CGCCCA T T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T CCCAA T T C T T AACGGT C T T C T T T CA T T CGGT CA T
- - - - CGA T CGGC T C T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA - T T T T T TGGA T AGGT AAGT T AA T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACAAAGGT A T AGACA T T T T T T AA T ACAA T T AA - - C T T T T T AAAAAAA T - AA T T T T A T T T T T CAG - - - - - - - -
- - - - CAAC TGA T T TGCA - - A T TGA - AA - - - - AA T TGT T T CGT C T AAA - AA - - - - - - T A T A T T - - CGT T T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AAC TGTGT TG - - - T CA T T CAA T A T T T T - ACCA T AA T A T CGAA T T T TGCAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA - T T T T T TGGAGAGA TGAA T CCGCCAC - - AGGT A T AGACA T T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CCGT T CC TGA T T T T ACC - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGAAAGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AAAA T T AA T A T - T CC T T T AAAAGCA TGA T C T C T T A T T T T AAA TGGAA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGAGAGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AA T AGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AAGCC TGCA T T CCA T T T T T AA - AAGAA T A T T T AA T CAC - - CAACAA T - - - - T A T AAA T CA T T A T T T CCAAAAAAA T CC T T T T TGGGT A T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGAAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACACCCG - A T T T T TGGCC T CC T T AA T CAC T T T T CA T AGT T C T AAGA T
- - - - T A T A T AA T T A T AA - - T T T AA - T AA T - - - - T T A - - CAC - - - - AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T T T T T T TGGA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - - - - - - - - - T T T TGACGA T A T T - - - - AGAGT T CC T AGAA T T A T CA T
T CC T TGCC T AA T T T ACA T T AGT AA - AAGAA T - - T T CC T T AA T T TG - - - T T CAAAAA T A T A T CA T T A T A T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T CCAGTGT T T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T A T T A T A T T A T T T CC T A T AGA T T AGA T AC T AAC T AA TGA T A T A T T A T
- T T T T C TGCAGC T T T T C T T T T T T A T AGAAA T - - T TGT T - - - - - - - TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T - T C T ACAAA T T CGT T T T T T A T T AAAAA T AA TGA T T - - - - - - - AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T - T C T ACAAA T T CGT T T T T T A T T AAAAA T AA TGA T T - - - - - - - AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - T A TGCAAA T TGA T - - T T AAG - GAACA T AA T T A - - T A - - - - - - - - GGT AAAAA T A T A T CA T T A T A T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAAA T T T - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T T AA T AAA T T AGT AGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CACAGTGT A T CA T C TGTGGT T T AAACGGT CGAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - T T T T T T TGGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGACAAGAACCC T T TGAAAGGAACGAACGCCA T T CCGAAAC TGGT C - -
- T T - TGT T T A T AC T T C T T T T T T AA T AAAAA T AA T T AA T AAC T T - - ACA TGT AAAAA T A T A T CA T T A T A T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGT T AA T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - T T T CAAAAAGAGGT A T T A T A T C T ACAAA T T C - - - A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AAA TGAAA T CAC T ACA TGT T T A T A - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AAA T AAA T A TGT CAAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - A T CA TGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACCAA T C T T AACCAAAA T - -
T C T T CACCCGGT T T CC T C T T C T AA - AAAGA T - - T T A T C - GC T T T A - - - GC - - - - CA T A T T T C - - T ACA T CCAAAAAAA T CC T T CC TGGGT T T T T CGCCAC - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T AA T T CAGGT AG - - GCC T CA T A T A TGT - - - C T A T T A T T T AGAAA T T T A - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - T T T T T T TGGA T AGA TGAA TGCACAGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AA T A T C T T T T AAA T AAAG - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT T T T T T TGGA T AGT TGAA T AAAC T CGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACAGT AA T T C T T T T A T TGAGA T AAACACCGGT T CCCA T T AGAAC - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AAACA T T T T T T A T T T C T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - GACACAA T T T T T CAGT A T A T T - -
C T T T AA T C T ACC T T TGAA T T T T - - - AAAAA T - - - T A TG - - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - - T T T T T TGGA T AGA TGAA T CCGCCACA T AGGT A T AGACA T T T T T T ACAA T AA T T T A - - A T T T C T AGGA - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T T T T T TGGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAAAAA - - - - - - - AACAGTGACA T C T ACCA T T T A T AGGC T T A T - AG
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