
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8028
- - - - - - - - - - - - AA TGAAAAAA T - - - A T AACAA T AAAAAAGACA T - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - T A T A T AAA T A T A T T T T T T T T T TGGGAC T T C - - - - - - - - - - AAA T T T T AGA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - AA T T AAAC - - - - T T A T AACA T A T AGGTGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGA T A TGT T AA T AGT CA T A T AA - - - - - - - - - - TG - - T TGGGT AGCCGGCC TG - T AC T AAA - - AAA T T T CAGGAA T T T T T A TG
C - - - - - - - - - - - - - - T AA T C - - - T T T - - - - - - - - - - - AAC TGT T T A TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - T A T A T AAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T AAAA T A T A T A T A
- T AA T AA T T T T A T A T T T AAAAA T - - - A T A T T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - GT A T T T T AAGAA T AAA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAAA T T T T T TGA T T AAAA - - - - - - GGAAA T T A T T T T AA T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGGT T T AAAGAAGC T C T A T T T T CCAA - - AAA T T T TGGAGGT T AA T ACG
ACAAAA T T T T T TGA T T AAAA - - - - - - GGAAA T T A T T T T AA T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGGT T T AAAGAAGC T C T A T T T T CCAA - - AAA T T T TGGAGGT T AA T ACG
T T AAAA T CGCCAAAGTGAAAAA T T T AAGAAGA T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T - - - AGAACA T A T A T T AA T A T T CACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACAGGA T A TGCA - - - - T T T - TGGT A T A T T TGACCCA - T T T - - - - - - AAA T T T CGAA - - T TGGT A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T AC T T T AGT ACGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - C T TGGGT T CA TGC T CA - T T C T T AA - - AAA T T T CAGCA T T TGGT C T T
T T AAAA T CGCCAAAGTGAAAAA T T T AAGAAGA T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAA T CGCCAAAGTGAAAAA T T T AAGAAGA T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T A T AAA T A T A T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T - T T T AAAA - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T A T AAA T A T A T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAA T T T - - - AA T T AAAAAA T T T T A T AA T T T AAAAAAA T A T T T A T A TGT A T ACA T A T AAA TGTGT A T A T A T AAAA T T AAGT A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T ACA T AAA T A TGA T T T C TGCC T T CGGC T T A - A T A T AAG - - GAAGCAAACA - A T T T T T A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGAA T AA T ACA TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AACCA TGAG - - - T T T T T C T TGGT T TGGGT CAG - - - - - - - - - - AAA T T T T AGAAA T T T A T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGAA T AA T ACA TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AACCA TGAG - - - T T T T T C T TGGT T TGGGT CAG - - - - - - - - - - AAA T T T T AGAAA T T T A T TGA
T - AAAA T T T T T A - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - CCCA T - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T - A T AGCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - T T T T A T T CAAA - - - - - - T T T T AAA T T AAAA T C T AGGAA - - GT A T AA
T - AAAA T T T T T A - - - - - - - - - - - T T TG - - - - - - - - - - - - - CCCA T - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T - A T AGCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - T T T T A T T CAAA - - - - - - T T T T AAA T T AAAA T C T AGGAA - - GT A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - T T C T ACAA TGGA T ACAA T T T T AAAA TGAA T C T T AA - - - T TGAACCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - T T C T ACAA TGGA T ACAA T T T T AAAA TGAA T C T T AA - - - T TGAACCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - T T T T A T A T CAAA T A T - - T T T TGAAA T AAA T C T TGA - - - - - - - - - CG
T - AAAA T T T T T AAC T T AAAA - - - - - - A T AAAACGCACA T A T AAA T - - T T T A T AACAGAC T AAAA T ACA - - - - - - - - - - - ACAAAGCAAAA T C T AACAACA - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - A T A T A T ACGGA T CGGAA T T T T ACGC T AAAA T T T CAAAA T TGT A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGT AAAGT T T A TGAA T T - - - - - - - - - AAC - T AC T TGTGTGT ACGCAA T T CCA - AA TGT A T C T T AA - - - C - - - A T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - T A T A T AAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - AAAA T T T T T AAC T T AAAA - - - - - - A T AAAACGCACA T A T AAA T - - T T T A T AACAGAC T AAAA T ACA - - - - - - - - - - - ACAAAGCAAAA T C T AACAACA - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - A T A T A T ACGGA T CGGAA T T T T ACGC T AAAA T T T CAAAA T TGT A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA TGCA T T AC T CCA T - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - AA T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T CGT AGA T T A - - - T T T T C T TGGGA T T AGGT CCAA - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - T T T A T T T A
- T AA T AA T T T T A T A T T T AAAAA T - - - A T A T T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - GT A T T T T AAGAA T AAA T A T A
G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T CA T T C T T A T T T - - GTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T AC T T TGAGA T T T CAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAC T TGGGAC T TGGT T CGA - - - - - - - - - GGA T T T CA T T - A T T T AGT T T
T - - - - - - - - - - - AAGT AAAG - - - - - - A T AACCAAAA T AA T T A T A TGTGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - T A T AA - - - T TG - A T C TGCGA T AAAGT TG - AGT T T T A - - A T A T T ACGG - - - - TGGT A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGGT T AC T - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T C T A T T AGT ACA T T T AAAACC - - - - - - - - ACA TGA TGCA T T AAGCCC T A - - - T T AA - - - - - - - - - - - - - - A T T CGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A TGGC T A TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - T A T A T AAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T AAAA T A T A T A T A
- - AAGAA T T T TGAAC T AAAAAC T T - - - T AA T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - T T C T ACAA TGGA T ACAA T T T T AAAA TGAA T C T T AA - - - T TGAACCA
T T AAAA T T T - - - AA T T AAAAAA T T T T A T AA T T T AAAAAAA T A T T T A T A TGT A T ACA T A T AAA TGTGT A T A T A T AAAA T T AAGT A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T ACA T AAA T A TGA T T T C TGCC T T CGGC T T A - A T A T AAG - - GAAGCAAACA - A T T T T T A TG
- T AAAA T - - - - - AGT T AAAA - - - - - - - - - - CGT T T CCCGA T AA T C - - T CA - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T T AA T TGAGT T T CAGA T T T AA - - TGAACGT AAAACGT T T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - GA TGT AAC T AGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA TGCAGT AAGC TGA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGACAGAC - - GCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - A T A T A T T ACGT A T AAAGAGC T T T T T T CC T A TGAA T C T AA T C T T AAAA T TGA T T T CAA - - - T T CAGTGT
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