
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3257
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T AAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAGAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAGGCAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T T AA T T AA T AA T ACAC T AGC TGAG - GCA T A T T - - - - - - - - - - - - - - T C T AAAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAGGACAC T ACAGCC T CC T C T AGC T AGGACCG
- A T T AA T T T - - AA T AGA T CAA T T T AG - ACGCAC T T TGC - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T CGT - -
- - - - - - - - - - - AA T AA T A T AA T T CAA - GT T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAA TGGT CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAAACAGAAC - - - - - - TGCCA TGGT T T C - C T CC T T T T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAA T AAA T CGAC T A T AAACCA T T AGA TGTGGCAAAAAA T CAAA T T - - - - - - GT AAAGC T C T CCGA TGGT T A TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGCCGT T T CCCA T C T A T AGAAAAAAAAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGT T CAAACACC T CAAA TGGAGT AC T AA T C T T T T T T C T T CCA T AC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAAA T A T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A T T AAAACGCCACCAAA T T T A T T T T T T T T TGC T T C T A
T A T T T AGAAAAAAGAAGTGAGT T AGA - A T C TGTG - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - AGGCAAC TG - - - - TGCC T CGCGA T CGT T AC T CA TGAC T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - - - T T T T T - - - - C T AA TGC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T A T T T ACCA T T AA T T T AA T AA T AAA T A TGT T T T T A - - - - - - - - - - T C T ACAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - - A T AAAAAAAAGT T TGT A - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - AA TGAA T T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGTGC T A
- A T T AA T T AA T AA T ACAC T AGC TGAG - GCA T A T T - - - - T CAAAG - - - - - C T AAAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AACAC T T
- T T T ACC T AGCGACAAC T C T AA T T CG - T T T CA TGT T T T T T TGAGA T AGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A T AGCGT AAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T CAAA T ACGC
- - - - - - - - - - - GGT AGT T AAA T T AAA T ACGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T - AAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CCGT T T CCA
- - - - - - - - - - - GGT AA T T AAA T T AAA T ACGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T AAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CCGT T T CCA
CA T T AA T T AA T AAA T A T T AAAA T T AA - ACGT A T C T T T A T T T AAGAAAGT C T AAAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAAAAA T CCGGT CC T CGACCGGCACACGGT ACGAAGT ACCGGAA TGGCA T T ACAA T T T T T T T T T AC T A T T A T T A
CA T T AA T T AA T AAA T A T T AAAA T T AA - ACGT A T C T T T A T T T AAGAAAGT C T AAAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAAAAA T CCGGT CC T CGACCGGCACACGGT ACGAAGT ACCGGAA TGGCA T T ACAA T T T T T T T T T AC T A T T A T T A
CA T T AA T T AA T AAA T A T T AAAA T T AA - ACGT A T C T T T A T T T AAGAAAGT C T AAAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAAAAA T CCGGT CC T CGACCGGCACACGGT ACGAAGT ACCGGAA TGGCA T T ACAA T T T T T T T T T AC T A T T A T T A
CA T T AA T T AA T AAA T A T T AAAA T T AA - ACGT A T C T T T A T T T AAGAAAGT C T AAAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAAAAA T CCGGT CC T CGACCGGCACACGGT ACGAAGT ACCGGAA TGGCA T T ACAA T T T T T T T T T AC T A T T A T T A
CA T T AA T T AA T AAA T A T T T AAA T T AA - ACGT A T C T T T A T T T AAGAAAGT C T AAAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAAAAA T CCGGT CC T CGACCGGCACACGGT ACGAAGT ACCGGAA TGGCA T T ACAA T T T T T T T T T AC T A T T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T C T CA T C T A T - AAAAAAAAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGACAA T AGGAAAAGAAAGGGC - - - - - - - - - - - - - - CAC T T ACCAAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA TGGT T - - - - - - - ACAGT T CC TGGCGGT CGC T T CGG
T A T T ACC TGC T AGCA T T T T AA T T A T A T AC T T A T T T T AA T T CGAA T TGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CC T A T CCA T - - AAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGC T A
- A T T AA T T A - - AAC T A T T T AA T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGGGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAGCGT A T CAC - - - T T C T T T C T T T T A T CGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGACGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T CCCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAAAA - - - - - TGC T CGGT CGGC T T - - - - TGCAAAAAAA TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCAAA T A T T A
- - - - - - - - - - - AACAAGA T T AC T AGA T A TGCA T C - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA TGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGGAA T A
CA T T A - - - - - - GA T T A T T A - - T T CAA - ACGCC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - - - AAAAAAAAAA T CCGGT CC T CGACCGGCACACGGT ACGAAGT ACCGGAA TGGCA T T ACAA T T T T T T T T T AC T A T T A T T A
CA T T A - - - - - - GA T T A T T A - - T T CAA - ACGCC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - - - AAAAAAAAAA T CCGGT CC T CGACCGGCACACGGT ACGAAGT ACCGGAA TGGCA T T ACAA T T T T T T T T T AC T A T T A T T A
CA T T AA T T AA T AAA T A T T AAAA T T AA - ACGT A T C T T T A T T T AAGAAAGT C T AAAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - - - AAAAAAAAAA T CCGGT CC T CGACCGGCACACGGT ACGAAGT ACCGGAA TGGCA T T ACAA T T T T T T T T T AC T A T T A T T A
CA T T AA T T AA T AAA T A T T AAAA T T AA - ACGT A T C T T T A T T T AAGAAAGT C T AAAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - - - AAAAAAAAAA T CCGGT CC T CGACCGGCACACGGT ACGAAGT ACCGGAA TGGCA T T ACAA T T T T T T T T T AC T A T T A T T A
CA T T A - - - - - - GA T T A T T A - - T T CAA - ACGCC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - - - AAAAAAAAAA T CCGGT CC T CGACCGGCACACGGT ACGAAGT ACCGGAA TGGCA T T ACAA T T T T T T T T T AC T A T T A T T A
CA T T A - - - - - - GA T T A T T A - - T T CAA - ACGCC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - - - AAAAAAAAAA T CCGGT CC T CGACCGGCACACGGT ACGAAGT ACCGGAA TGGCA T T ACAA T T T T T T T T T AC T A T T A T T A
- A T T AA T T AA T AA T ACAC T AGC TGAG - GCA T A T T - - - - T CAAAG - - - - - C T AAAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CAAA T C T A T AAAAAAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAGAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA TGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T T AAAAAAAAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAA T ACGGAA - - - - - - - - - - - T C T T T CC T C T T TGTGGACA
- - - - - - - - - - - GT T AAAAAAA T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T AAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GT TGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T AC TGA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGC TGCAA - - - - - - - T CAAC T T T T T T CC T T T AC T AGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAAAAGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGCAAAAA T ACAC T AA T T - - - - - - GT AA T T C T T T T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T CCCCA T C T A T AAAGAAA TGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAAAGAGGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T CA T T A
- A T T AA T T AA T AA T ACAC T AGC TGAG - GCA T A T T CA T C - - - - - - - - - - - - T AAAAAAACGAAAGGAA T AAAAAAAA T AGAA T AACAA T T AAAAAGT AGA T - - - - - - - - - - A TGAGCGT A T T T T AGT TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGT T T CCCA T C T A T - AAAAA T AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AGTGGA T CCA T T TGGGGT C T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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