
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4074
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - AAA - - - - A T CAAAAGT TGT AGT AA T T T CC - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACC - GGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - - - - - - - - - - - - A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGA TGT T T C T AA T A T T A T T - - - - - -
TGT A T TGAA T AAA T T CA T AAC T T T AGCA T AA T T A T CAC T CCCAAAGCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACC - GGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT C T AAA T AA T AGAGACAA T C T T CGG - - - - - - - - - - T TGT CA - GGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T - A - AAAA T AGT AAAG - - - - T T AAAC T AA T T T AAACAGT TGG - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACC - GGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC TGT - - - - - GT T A - T CAGGCCCAA T ACAAGGGGA T A T AA T AAGT A T A - AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACC - GGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCGGC - - - - - GT C - GTGAAACA T A - - - - - AGACCA T CAA T ACACAAAA T T A T
TGAA T T T A - GAA T A T T T A T A T C T T TGAA T AA T AA T TGT T T T T T - T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - A - T AA T TG - - - - AC - - - - A T ACAAAAACC T AGGT TGT T T T AA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACC - GGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCCAGT A T AA T T CAGTGAA T CA T A - - - - - - TGT T T T AAC TGT T T TGAA T AGT
T T AA T T AA - - - - - T T AACA T C T T T CAGA T AA T T T T T T T T T T T AA T AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACC - GGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - - - - - GC T A - - - CAA T AAA - - - - - AAAAAGT AAACAA T CAAAA T AA T
CA T T CA T AA - - - - - - - ACAACA T T AGA - - - - T AA T T T T T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGAAACCA T AACAGA T ACA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - - - - - A T T A - - - - A T - - - - ACAGAAAAGT C T C TGTGC T A T T A - - - - -
CA T T CA T AA - - - - - - - AC - ACA T T AGA - - - - T AA T T T T T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGAAACCA T AACAGA T ACA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA - - - CAA T A T A - - AGAA T AGT CC T AAAA TGGAAAA - AA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGACAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC T T A T - - AAA T T A - - - AA T - - - - A TGACA T AA T A T AAACAA T CAA - - T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - A T - - - - - - - - - T AC - - - - GT TGAAAGAGCCA T A TGAAA T A - - - - - -
TGT A T TGAA T AAA T T - ACAACCCC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT AACGC T AGCCCCCCCGGT T AA T T T T CCC T T AAAAC T T TGCAC T T - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCAAG - A TGAA T TG - - - - CC - - - - GGTGGACAAC T CAAAA TG - - - - AA - AA T
TGT A T TGAA T AAA T T - ACAACCCC T AG - - - - T AA T T T T T ACCG - GGGGGC T AA TGT AACGC T AGCCCCCCCGGT T AA T T T T CCC T T AAAAC T T TGCAC T T - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCAGC - A - AAA T T - GTG - A T - - - - T CCGGA TGA T T TGGC T TGT T T CAA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGGC T AA TGT AACGC T AGCCCCCCCGGT T AA T T T T CCC T T AAAAC T T TGCAC T T - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC TGC TGT AACGGACCCGA T - A T A TGT T - A T A - - A - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT A T TGAA T AAA T T - ACAACCCC T AG - - - - T AA T T T T T ACC - - GGGGGC T AA TGT AACGC T AGCCCCCCCGGT T AA T T T T CCC T T AAAAC T T TGCAC T T - - - - - - - - - - T ACAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCA T A - AC - - - - - - A T AAAA - - - - GAAAGAAAA T CCAGAAAAGA T C - - - - - -
CA TGT CG - - - - - - T T - ACGA T C TGGAG - - - - GAGT T T T AAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AACACGT C T A T - - - - - - GT T T T T T CGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGACAACCGAGGAGGGC T AC TGT AACGGACCCGGA T C T - - A T T A T T AAAA - - - - ACAAGAGAGT CCAACA T T A T T T - - T - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T CAAA T T AGCAA T T - - - - A T TGAAGAA T ACAAGAAGAACGAG - AA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGT T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCGCA - - T AAA T T AA T AAACCA T AA T A T AACA T CAGAGA T A T T T TGAA T A - T
TGT A T TGAA T AAA T T - ACAACCAC T AG - - - - T AA T T T T T ACCG - GGGGGC T AA TGT AACGC T AGCCCCCCC T A T T AA T T T T CCC T T AAAAC T T TGCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - GCAGCAGAAC T AAACCAAA T C T - - - - - -
T C T A T TGAA T AAA T T - ACAC T ACCAGA - - - - - - AC T A T C T T CAGCAA T T C T AGTGGGACAAAACCCCCCCCGGT T T CCAAC T C T T T AA T A T T T AGCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T A - GA T T T T - - - ACC - - - - A T T CAA T AA T T T TGT T A T AAAC - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T A T CGAC TGAGT C - AAAACA T CCACGT AA TGA T T C T T A T AA - T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT A T TGAA T AAA T T - ACAACCCC T AG - - - - T AA T T T T T ACCG - GGGGGC T AA TGT AACGC T AGCCCCCCCGGT T AA T T T T CCC T T A T AAA T T TGCAC T T - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCGT T - G - - - - - - - - - - AGT - - - - GGAGAAAAAGCCGA T CCAC T AC - - - AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCC T T - - - - - A T CAGT AAAACA T C - - - - - AAAA T A T AAAA T TGCCA T C - AG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGGGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCGGC - - - AAACCAGT AAGACA T A - - - - GA T A T T A TGAAA T T AGCAAGCAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCAAA - - - - - A T CA - T AAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCGAC - - - - - A T CAGT AAGACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - A T T A - - - - - - - - - - GT T CAAAA T T C T ACG - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T - - - - - T T A - - - AAA - - - - A T T CCA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT A T TGAA T AAA T T - ACAACCCC T AG - - - - T AA T T T T T ACCG - GGGGGC T AA TGT AACGC T AGCCCCCCCGGT T AA T T T T CCC T T AAAAC T T TGCAC T T - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCC - - - - A - AAA T T - GCA - AC - - - - GTGAGA TGGT T TGAACGC - - - - GACAA -
TGT A T TGAA T AAA T T - ACAACCCC T AG - - - - T AA T T T T T ACCG - GGGGGC T AA TGT AACGC T AGCCCCCCCGGT T AA T T T T CCC T T AAAAC T T TGCAC T T - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACCCA T A T A TGAA T T AGT A - - C - - - - GT CAAAGAA TGTGT CCAC - - - - AC T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGC T TGGACAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGACC T T AGAA T AAC T T A - - - AA T - - - - ACAAAA T AAC T AGA T A T T A T T AAA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAC T T - - - - - - - - - - T AAAA T A T T AAAGAGT T TGGAGAACCGGGGGGGGC T AC TGT AACGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - GGGGGC T AA TGT AACGC T AGCCCCCCCGGT T AA T T T T CCC T T A T AAC T T TGCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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