
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6708
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T A T T T T T AAA TG - T A T T T T C T A T T AA T AAC T T A T T T T T AAA T A T T T T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGTGT T CACGCA T C T CA T T A T - C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACACCGTGT A - GA TGT T AA T T T T T AA TGT T AAGCA T A T TGAAAA TGTGT T AA T
A TGGTGGCGT TGT T AAGT C - - - - - - - - - AGT T T T AGAAA TGGT AGT A T T T TGT T CACGCA T CCCA T T A - T C T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T A T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAA T T TGA - GAAA - - AGTGT CGT CC - ACAAA T TGC T AGAAGACAACGTGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGAGAAAAAAC - AGTGGT TGT T CACGCA T C T CA T T A - - T T C T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAC TGGT T T - AA TGT T AA T T T T T T T CAAAAA T T A T T T T AAGCA T AACA T AAC
GT CGT T AC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T CACGCA T C T CA T T A - T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGT CA - - - - - - - G - - CA TGGT C T T - - - - - - T CGT T T T CAAGCCA T AC TGA T
GT T A T AA T AA T - - - - A T A - - - - - T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T A T - - - - - - - G - - CA T T CC T T CG - - - - GT T - - TGC T AAAACAC T C T A T T
A T TGT AAAA T T T T T T A T T - - - - - T T T T A T C T T CGA T A T ACA - - - A T - - - GTGT T CACGCA T C T CA T T A - - T T C T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T T AGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGA T A - - - - - - - G - - AA T C T - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - AA T T TGAC
T T TGTGA T ACA T C T A - - - - - - - - - - - - - T T T TGAAGA T C TGAGAA T AC T A TGT T CACGCA T C T CA T T A - T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAAC T A TGAAACA T T AC T AGC T A T A - - - - - - - TGTGCAGTGAAAA T T T AA T
A TGA TGT T AC T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA TGT T CACGCA T C T CA T T A T T T T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCA T CAAC T AA T AAAAAA T T A T T C T T T T T T - - - AA T TGGACAAAA T ACACCC T ACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T AAGT A TGA - - - - A T AC TGT T CACGCA T C T CA T T A T - T C T T T T T T T T T AGT T C T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA - - - - - - - - - - - T T - A T T T T T T C T A - - - - - T T CAGCA TGACAAAAAGT AA T
A T CAAAA T A T T T T AG - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AAA T A T AA - AA T ACA T TGT T CACGCA T C T CA T T A - T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGACA T AA - - - - - - T AC T ACCGC T T - - - - - - - CCGT T CAAAA T A T T T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGTGC T ACAAAAGT - A T CA T C T A T AA - - AC T CAGT CAGT ACGAA TGC TGCG
GT TGT AGT AA T T T CCA T T AACAA T T C T AC T T T TGAAAAACAC - - GT CAA T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T T T T T T T T T T T TGGA T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACCAC TGT A T C
GT TGT AGT AA T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGACA T AA - - - - - - T AC T ACCGC T T - - - - - - - CCGT T CAAAA T A T T T T AA T
A T TGAAA T AAAGGT A - - - - - - - - T T A T A T T T T TGAAA T A T T A T AA T AGGGTGT T CACGCA T C T CA T T A T - - - T C T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C - T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAAGGGT A - - - - - - T AAAGT T T T T A - ACCA T - CAA T AA T AAAAAAA T T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T C T T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T - C T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCA T CAAA T T A T T - - - - - - T A T T AGTGC T AACCGC TGT T AA T AAAAAAGCAGT AGC
A T T T CGA T AGT T T CA - - - - AAAA T T T T A T A T T AAAAA T ACAACA - - T A T T TGT T CACGCA T C T CA T T A - - T T C T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C - T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T A T T AGGAAA T A T AA T A T T T T ACAA T AA T T T AAA TGGAACACCC TGT A T
T A T AGGA TGC T A T C T - - - - - - - - - - - - - CA T T T AAA T T A T T A T AGT ACAGTGT T CACGCA T C T AA T T A T C T T T T T T T T TGT TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAACAGAA - - - - - - CAA T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGGGA - T AAA T T AAC T TGC T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGTGA T C T ACAAGGTGC T AAAAA - - T TGAGT T T CAGAGA T AG - - - - T AGC TGT T CACGCA T C T CA T T A - T C T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGT - - - - - - - - - A - - A T T T CC T T T T - - - - - T T T T T C TGAAGT AA TGT CAA T
A T AGT ACGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - T T TGCGGAA T AAAA - - - - T T AGTGT T CACGCA T C T CA T T A - - T T C T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T A T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T T AGT A - T AAA T T A T C T A T T T TGA - - - - - - T C T ACCAACAAACA T T T T C
A T T AA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGT T CACGCA T C T CA T T A T - T C T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T AGGGTG - T AAGT T AC T T T T T T TGC T T AA T CCA T T T CGA T A T AAAC T ACC
GT TGA TGGGTGGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T T T T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACACC T T T AG - AAAA - CAC T T T CGT C TGC T CA T T C T T T CGC TGA T A TGT TGT T
A T C T CAA T A T TGGAAA T AA - - - - - - - - - AGT CGAACAAAAAA T A - - AAAA TGT T CACGCA T C T CA T T A T - T C T T T T T T T T T TGT T T T T T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGAAAA T CAAAGAG - AA T CCACA T A - A T AA T CCGAAGAGAAC TGCGCCAAG
A T T ACACCAAGCGC T A TGG - - - - - - - - - T A T T TGACAACCGGT - A T T A TGTGT T CACGCA T C T CA T T A T - T C T T T T T T T T T TGT T T T C T T T ACGTGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C - T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGT AACA T T A TGT T - - - - - - T AA T TGT T T TGA - - - - - - T T T T A T T AGGT AA T T TGA T
AA T A T ACCGCGC T T T - - - - AGAA T T C - - AGT TGTGTGT ACAGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGT AGGT - AACGA T - AA T A T T T A T AAA T AA T T TGA T T AAAAAAA TGC T AGA
GT TGAAACAGGAAGT A T T A - - - - T T T T AC T T T T AAGAAACA - - - - - CC TGTGT T CACGCA T C T CA T T A - - T T C T T T T T T T T AGT T C T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACACCC TGT A - - - - - - T A T C T T T T C T AA - - AA T A T T T T T T T AAAAAC T T ACAC
T T TGT AGCA T C T T C T A T T AAAAA T T T - - - - - CAACCAAACAA T AACC T AGTGT T CACGCA T C T CA T T T T - T T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAC T AGTGAGAA T T - AA T T T T T ACG - A T - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGGCGT T AC T T CGG - - - - AGGGC T T CC T A T T CAA T A T A T A - - - - - T AC T TGT T CACGCA T C T CA T T A - - T T C T T T T T T T T AGT T C T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T AC TGAGAAAGGAGGT CC T T C T A - - - - - - - GAAACGAAGAAGAGT T AC T
GT T AA T C TGTGACGT A T T AAAAA - - - - - T C T T T T AGA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T A T T T T C T T T T T T T CAA - - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGT T CCC T - - - - A - - AA T C T C T T T AAA T AA T T C TGT AAAA T T AGGAA T AAC
A T T A T TGT AC TGT C T A T T AAAAA - - A T AGT T T T T CGA T T T AG - - - T AA T A TGT T CACGCA T C T CA T T A - T C T T T T T T T T - - - GT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAA T A T T T T CGT T T T T T CAA - - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACACAA T A TG - AAAA - - AC T T AAC T TG - - - - - - - CGAAAAAAAAAACGT CAGT
T T TGT T T TGT T A T CGA T TGAAAA T T T CAGT T T A T ACA T A T AA - - - - CC T T TGT T CACGCA T C T CA T T A - T CC T T T T T T T - - AGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAA T A T T T T - T T T T T T T CAA - - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAACC T T A T - AAAA - - AA T T T C T T T AA - - - - - - CCAGTGAA T AA T T A T T AG -
C T AGT AGTGT CGAC T - - - - - - - - - - - - - T TGGGAAGA TGCGA TGA TGTGC TGT T CACGCA T C T CA T T A T - CA T T T T T T T T TGGT T T TGT T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAGT AC T T T T T T T T T C T T CAA - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAAGTGC TG - - - - - - CAA T C T T T C TG - A T AAA T A T A T CGAAGACGA TGTGGA
A T TGTGACGT CACCAGA T A - - - - - - - - - CC T C TGAAGAA T A - - - - - - - - A TGT T CACGCA T C T CA T T A T - T C T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAA T A T T T T C T T T T T T T CAA - - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAAGT T C T C T AG - - - - - - T AA T T T CGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGGAGA T A TGA - - - - T T A T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T T T T T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAA T A T T T T C T T T T T T T CAA - - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGT T A T T T - AAAG - - A T T C T CAC T T - - - T A T T CGACAGT AAAGA T A TGGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGGAGA T A TGA - - - - T T A T TGT T CACGCA T C T AA T T A T T - - - T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAA T A T T T T C T T T T T T T CAA - - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGT T A T T T - AAAG - - A T T C T CAC T T - - - T A T T CGACAGT AAAGA T A TGGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGGAGA T A TGA - - - - T T A T TGT T CACGCA T C T AA T T A T T - - - T T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAA T A T T T T C T T T T T T T CAA - - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAGT T A T T T - AAAG - - A T T C T CAC T T - - - T A T T CGACAGT AAAGA T A TGGGT
A T CC T T C T C T TGT CC - - - - - - - - T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T A T T T T C T T T T T T T T CAA - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA T A T T T T T AAAAA T T ACCC T T T T T T - - - - - T TGT TGCGAAAAAA T AGT ACC
- T TGT T A T A T T A T T T A T T AAAAA T T T T A T T T CA T AAAAGT AA - - A T T A T A TGT T CACGCA T C T CA T T A - T C T T T T T T T T - - AGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T A T T T T C T T C T T T T CAA - - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CAAAGGAGGCACAA - AAAGGGA T CC T TGGT AG - - - - - - T AA T ACAACAAACAACAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T A T T T T C T T T T T C T CAA - - - T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACAA T A T AC T - AAAA - - T A T T T A T T T A - - - - - - - C T AAAAAA T A T A T A T T A - -
GT T T T A T T AGTGT T C - - - - - - - - - - - - - T AA T AAAGAAACCA - - - - T AC T TGT T CACGCA T C T CA T T A T - T C T T T T T T T T TGGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - T CAA T AC T T T C T T T T T T T T CAA T T T T C T C T T T T CGT T CAA T T T CGCAACA - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T T T T A - - T A T T T TGT T T T AACAAA T T T TGAA
A T T T AAGT A T TGT T A - - - - - - - - - - - - - AA T T C T AAAA T AAA - - - - GAA T TGT T CACGCA T C T CA T T A T C - - T T T T T T T T T AGT T T T C T T T AA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T AGGACGCCGT T A - - - - - - - - T T T T AC T T TGAA T T CGCGA TGAAGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT T CACGCA T C T CA T T A T - T C T T T T T T T T T AGT T T T C T T TGA T TGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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