
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2394
GC T AAA T T T T T AAAAA T C T - - - - A T AAGT T CCCCA T CCAC T A T T CACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGA T AA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T TGA TGA T T A - A T AC T T C T C T A T AAAC - - - - - - - T T T T T T T TGA T ACCAAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC T T CACAACG - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T A T T A T CAA T AC TGAA T T - - - - - - - AC TGT C T ACCACA T T CAAAGAAACA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T C - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAAGT T ACG - - GT AAC T CA
C T TGAC T AAC TGAC T A T T T - - - - A T AAA T T T C T TGTGGA T A T T T AACAC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T TGAAAC T ACACAAC - - - - - - - - - - - GT T T CAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGTGT CAA T AC TGAA T C - - - - - - - A T TGT C T A T CACA T T CAAAGAAACA T A - - - - - - - -
T T T TGA T TGT T A - ACACC T T T T T A T CAA T CAC T TGT - - - A T A T T T C T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC T ACACAACG - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA T AGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T C - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAACGT T AA T T A T T A
G - - - - - T T AA - - AGAAAAC - - - - A T CC - - - - - - - - - A T T AAGC TGAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T CGA - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T T
GT T T T A - - - - - - AACGA T T - - - - A T T AA T - - - - - - - AAC T TGT AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T T AAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T T AA T AC TGAA T - - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAACGT TGAAAC - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAAAAAA T AAAGAAAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T CCAGT A T T - - - - - - T C T CA T T T AA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAA T CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAGAA T A T T A T - - - - AGT AA T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - AA TGTGT AAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TGCCCA T T AAAAAAC T T T T T A T AAAA T T C T TGT T CAGT A T TGA T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC T ACACAACG - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T T CAGT AAA - - - - - - - GT AAGT T CC T T - A T T T T CCGC T A TGCAAAAAA T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC T ACACAACG - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T C - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAA T A T CAGAAA T T T
AA T A T A - - - - - - - GGAAA T - - - - - - CAC - - - C T T T T C T TGC T T T AGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAA T CCGAAA T T C T T T T AGT A T AAA T A T A T AA T A T AAAACC T T T A T T T AC T A T T TGT CAAAAA T T A T T CA T ACGT -
T T T TGC T T - - T A - AAA T A T - - - T A T AAA T - - - - - - - - - - AAA T TGA T ACCAAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC T ACACAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGAA T C - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAACGT AG - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T AAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T A T T T T AGT A T CAA TGC TGAA T C - - - - - - - A T TGT C T A T CACA T T CAAAGAAAAGTGA - - A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAAAAC T AAAC T AAAAA T AA T T T T T T ACAGT A T CCAGCGGGAAA T T A - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGA T AA TGAAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A TGACGCA TGT T AAAAAAAAAGT T ACAAAAAC
AC T TGA T T - - T A - - A T A T T T T T T T T A T A T T T T T TGT AC TGAA T TGA T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC T ACACAACG - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T C - - - - - - - A T TGT C T ACC - AAA T TGACGCACCGT T A T ACA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T AAA T AAAGACAA T - - - - GT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T C - - - - - - - C T T T T AGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CGAA - - - - - - - AAA T T T - - - - A T CAA T - - - - - - - T AC T T C TGAAGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AAAA T A T T - - - - - - - AGTGT C T AACA T A T T T ACA T AA T CGTGCAAACAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T CAAAGAC T AAAAA T - GT T CCA TGGCAAGAGTGT AAAA T C - - - - ACACA T T
CGT T T A - - - - - - AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC T - - - - - - - - - - - - A T AGC T T A T CAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A TGGGT T A - - - - TGC T C T C T T C - - - - - - T T C T TGT T CAGAA T TGA T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC T ACACAACG - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T T C TGAA T C - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAA T T T CG - - - - - - -
- - - - - - - T A T - - AGTGT A T - - - - A T - - - - T A T A T - - A T CA T A T T AACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA TGAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T C - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAAAAAAC - - - - GAA TGT T
AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA T AGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAGT A T CGGAGC - - - - - - A T A TGC T T ACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAC T C - - - - - - AA T TGGT AAGGACACCGAAAACAAC T C TGA TGT A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T AAAAGAA T T T CGGAC T - - - - T TGT C T T T A T T T A T T TGAAAC T ACACAACG - - - - - - - - - - GT T T CAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGTGT CAA T AC T A T AA T - - - - - - - A TGGT A T AC TGAAAACAGGGACAGGGAAGAAAACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T T AACA T T T T T T A - - - - - - - C T AAGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T C - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAACGT T A - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T AAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA TGCC TGT T T - - - - - - AAC T AC T T ACC T T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T AAA T AC TGAA T - - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAAAAA T AAAA TGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T TGT T T T AGT A T CAA T AC TGAA T T - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAACACA - CGGCC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T AAAA T A T CAA T TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AC T T C - - - - - - - A T AA T T T AA T AGT C T T AAA T CAGAGT T T - - - - - - -
GCC - - - T T A T - - AAAACA - - - - - A T AGA - T T C T TGT T CAGT A T TGACAC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T TGAAAC T ACACAACG - - - - - - - - - - GT T T CAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGTGT CAGAAAA T AAA T T AAG - - - GC T A T AGACGGGTGT TGAGT AA T C - - - - GCACAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CGAAGT A TGT AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGT CC - - - - GGT AGCGAGCCGCGA TGT T AGAAGAGTGCCG - GCGGGT T
- - - - - - - - - - - - - AAGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T AA - T T AACAAAA T T C T T T T T A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - GGGCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGAA T - - - - - - - - A T TGT A T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT T AAC T A T - - AA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGA T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T CGT C T T T A T T T A T T T T AACC T ACACAACG - - - - - - - - - - GT T T AAAA T AAA T AAAGACGA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T ACCGAA T C - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAACAAAAG - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AAAGAA T A T AAA - - - A T T CA T T AA T AAACACAAAAAAAAAGAACAACAAA
GGAAGT TGA T T AAGAAAAC - - - - A T CA T - - - - - - GAA T T AAGC TGAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAACACG - - - GAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T T CACACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGTGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C TGT T AGTGT T AA T ACGT AA T A T AAAA T AA T TGAACA TGCCACA T AAAAAAACGAAAAAACAA T
- - - - - - - T A T - - GGAA T AC T T T AA T AAA - T T C T TGT T CAGAA T TGA T AC T AAAAGAA T T T CGGAC T T CCA T TGT C T T T A T T T A T T T T AACC T ACACAACG - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T T CGAAC T T T AAAA T - A T T A T T T A T T AAA T A T CAAAAAAC - - - - GAACGA T
GGT AGG - - - - - - GGAACA T T T T T AGAG - - T T C T T - - C T T T AGT T AA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAAA T AAA T AAAGACAA TGGAAGT CCGAAA T T C T T T T AGT A T CAA T AC TGAA T C - - - - - - - A T TGT C T ACCACA T T CAAAGAAAC T - - - A T A T A T A
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