
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8636
AA T A T ACAC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T 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 AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AACAAAGT T A T AACA T A T A T A - AAAAA T CAAGTGA T T T TGCACA T A T T CGAGT CCA TGTGGAC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACGCAAGT ACA T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T ACACA - - - T A TGT AA - CA T ACAAGT A T T T A T AA TGAAA T CAACCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T ACA T A - - - T A TGT AA - CA T ACAAGT A T T T A T AA TGAAA T CAACCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - A T T AAAAGT - T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AA T AAAGT T A T AACA T C T A T A TGT A - - - TGT A TG - - T A T A T 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T 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 A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA 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
T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T AAAAA T AA T CAAAGTGAAAAGAAAGT T A T AACA TGT A T A TGAAA T T T AAA T AGA T A T A T 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T CAAAGCGAAAAGAAAGT T A T CACACA T T CA T A T CA T A T CA T CA - ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
GC T A TGCCCC T AGT CA T ACAAA TGTGGT TGT A T A T A T A T A T ACGAACGA T TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T - - - - - - - AA T T AAA TGAA T T T T CAAC T A T T - - - - T CA T T A T T T T CAC
T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T - - AA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA T AAC T - - T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAA T TGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGGC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCGT A TGT AACC T T CAAA TGAC T T A T T T A T T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C TGT A T T AC TGGT T AAA T AAACACCGA T T AAAA T A T A T AAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T T AAAGTGAAAAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGTGTGTGTGTGTGTGTGTG - - TGT T A T A T CCC T A T T T AAC T T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAC T T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T T AG - - - T A T A T A - A T T T AGAAA TGCA T T T AC T T T AAAA T AGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T CAA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAG - T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAGAAA - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T ACC T AC TGA TGAAGCA
AA T A T T T CACAGCGT T CAGGAACCGAAACA T C T T C TGC T ACCAC T ACGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAG - T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAC T T A T AACA T TGA T A T AGT - - - T C TGAC - - CA T AC T A T T CAGT T AGT T TGT A T T 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 - - TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAGAAA - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T ACC T AC TGA TGAAGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAACGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - T A T A T 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 A T T T CACAGCGT T CAGGAACCGAAACA T C T T C TGC T ACCAC T ACGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAG - T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAC T T A T AACA T TGA T A T AGT - - - T C TGAC - - CA T AC T A T T CAGT T AGT T TGT A T T T A T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T CAAAGCGAAAAGAAAGT T A T CACACA T T CA T A T CA T A T CA T CA - ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAACGGA T T T T TGC T T T C T C T T T C T T T AA T A T AGT T T T T T T T C T CGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T - AAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
GC T A TGCCCC T AGT CA T ACAAA TGTGGT TGT A T A T A T A T A T ACGAACGA T TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T - - - - - - - AA T T AAA TGAA T T T T CAAC T A T T - - - - T CA T T A T T T T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T CAA - - - T A T T T T - - C T TGT C T T T A TGT T T T T T T C T A T T T T CGA
T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T ACGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T CAAAGTGAAAAGAAAGT T A T AA T A TGT A T A TGCAA T T T AAA T AAA T A T A T T AA T ACA T A T A T A T A T A T A 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 AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T T AAA T AA T AAAAGTGA T AA T AAAGT T A T AACAAA T AAA T A T AA T T T AAA T AAA T A T A T AAA T ACA T A T T T T T A T A T T T T TGT
T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAACAA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACAGA T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - -
T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGCACCA T AA T C - - GGAAA T A T CCGT A T T T T ACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
CACACA T C T C TGCAGA T ACCCACA T AAACA T A T A T A T A TGT A T A T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAG - T T T T T T T AAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACAAA T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACAAA T A T A T A T A - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T T AAA T AA T AAAAGTGA T AA T AAAGT T A T AACAAA T AAA T A T AA T T T AAA T AAA T A T A T AAA T ACA T A T T T T T A T A T T T T TGT
T ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAA T TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGAAA T AAGAAAGT T A T AACAA T TGT AGA T C - - - TGTGCA - ACAAGTGAA T A T ACCAACGGCAAGA T C TGT
T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAA T T AA T AAAAGTGA T AAAAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA T AAC T - - T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - A - AA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAA T TGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A - - - T A T A T A - - T A T A T 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - TGT T A T A T CGGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - 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
T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T 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 A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGAC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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