
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1997
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AACAAAAAA T T ACGA T CACC T TGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T CGTGT AGC T AGGGTGT T T CA - AAA T AA - AA
T C T CA T T TGAC TGGAAGT T AAA T AAGAACA T A T T T T T TGAAA T A T C - CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - A - AAAGT A T A TGT T T ACAAGT AAGT - - - - - - AAA T CACAA
TGCGTGTGGC T T AA T A T T A - AACAAC TGAA T AC - - - T T T AC T TGCGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - T T T A T CC T TGT A T A T CC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAAAAACA T T T T A T AGT AAAA T A T T T AAA T A T T C T T T T A T T AGT AA T AAGAAGT C T A T AA TGT CCAA TGTGC T CAAACC T A T T T ACACACAAGAAAA T C - - - - - - - - - - A T A T AACAAAAAA T T ACGT T CACC T TGAGA T AACA T TGA T T CCAGGT AAA - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T CGTGT AGC T AGGGTGT T T CA - AAA T AAAAA
- T CAAAA T AAACAGAAC - - - AAC T TGT ACC T - - - - - - - - - - - - - T C - T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T CGCGGT A - A T TGCGT CAGCA TGGCCGCAAGT TGC T A - AAC TGT CAA
TGAAAAA T A T T T T A T AGT AAAA T A T T T AAA T A T T C T T T T A T T AGT AA T AAGAAGT C T A T AA TGT CCAA TGTGC T CAAACCC - T T T ACGCACGAGAAAA T C - - - - - - - - - - A T A T AA T AAAAAA T T ACAA T CACC T TGAGAGAACA T TGA TGCCAGGT AAA - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T CGTGT AGC T AGGGTGT T T CA - AAA T AA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AA T AAAAAA T T ACAA T CACC T TGAGAGAACA T TGA TGCCAGGT AAA - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T CGTGT AGC T AGGGTGT T T CA - AAA T AA T AA
T T T AAA T T A T T AGAAAA - - - GT T T AAAAGAGA T T T C T T T A T T TG - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CACA - - T A - C T AC T A T T T T AGT A T T T T AAA T A T T T T A - AAACGCAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGAA T TGT T T T T CGC T AAAA T A T T T AAAAACGA T T T T A - - - GT AGGAAAAAA T CCA T AA TGT CCA T TGTGC T CAAACC T - C TGAAACACCAGGAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAAAAACA T T T T A T AGT AAAA T A T T T AAA T A T T C T T T T A T T AGT AA T AAAAAGT C T A T AA TGT CCAA TGTGC T CAAACC T A T T T ACACACAAGAAAA T A - - - - - - - - - - A T A T AAAGAAAAGT T ACAA T CACC T TGAGAGAACA T TGA TGCCAGGT AAA - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T CGTGT AGC T AGGGTGT T T CA - AAA T AAAAA
TGAAAAACA T T T T A T A T T AAAA T A T T AAAA T A T T C T T T T A T T AGT AA T AAAAAGT C T A T AA TGT CCAA TGTGC T CAAACCC - T T T ACACACAAGAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - C T C T CAA T T T T T TGGCAAAGT TGGGT TG - AAA T - - - - -
T AAAAA T AAA T T AC TGGT A - AAAA T AAAAACA T TGT T TGCAGAA T AA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - T T T T T AC T AA TGGA T ACA T A T TGTGT T T - - - - - - - - - -
T CGGA T A T A T A T CCGA T - - - GA T A T A T A T CCGA T A T A T A T CAAG - - - TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - T AGAC T C T T T T A T AA T TGT AACA T CAAG - AA T TGA TGG
T A T AGT T T ACA TGAAA T T AAAACA T A T A T ACC T A T T T A T AGT AAA T AGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - GCAA - GC TGT CC T TGT C T AGGCG - - - - - - - - - - - AGA TGACAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGT AA T T C - T T CCC T T T C T TGGGT A TGAGT T T T T T T T T T AA T T AAAA
TGCA TGC T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAACAGT T T T TGAAA T - - - T T CAGCGACGCA T T T T T CA T T T TGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT A - - - - - T T T A T A T T T AAAC T T T TGCA T AGT T T TGT - - - - - - - - -
TGAAAAA T A T T T T A T AGT AAAA T A T T T AAA T A T T C T T T T A T T AGT AA T AAAAAGT C T A T AA TGT CCAA TGTGC T CAAACCCA T T T AAACACAAGAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - T C T C TGT T CACAGAGT CGAAGGC T T T TGTGAA TGCAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AACAAAAAA T T AAAA T CACC T TGCGT T AACA T TGA T T C T AGGT AAAGT T AA T AA T T AA - - TGT AC T T C T A TGT ACAGGGTGT CC TGT CAACGACAA
A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T CAAAAAA T T AAAA T CACC T TGCGT T AGCA T TGA T T C T AGGT AAAGT T AA T AA T T A - - - TGT AC T T C T A TGT ACAGGGTGT CC TGTGAGT T ACGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA TGAACA T AGC T C T T T T TGAA - - ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - T A - T T CA TGT T A T CGT A T T C T T T T TGT T T T T T AAA TGT T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGT AGA T T T T CC T C T AGTGG - - - CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - T C T CGAACC T T CCAAA T CA T T CC T T T TGTGAGC T AGAA
T T CAA T AAAA TGGGAAC T CAAGT T AGT AGC T A T T T T CAAAA T CGT T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - T A - A T TGGT C TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT CAA
T T AAAAACA - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGT CAGAGAAAA TGCA T AA TGT CCA T TGTGC T CAAACC - A T TGACACACCAGAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - TG - T T TGT T T T CGT A TGA T C T C TGCC T TGC T - GAACAGAAA
T T AAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGGCAA - - - - - - AAAGT T T A T AA TGT CCAA TGT CC T CAAGCC - AC T AACAA TGAGCAAA T - C - - - - - - - - - - A T A T AACAAAAAA T T AAAA T CACC T TGCGT T AACA T TGA T T C T AGGT AAAGT T AA T AA T T AA - - TGT AC T T C T A TGT ACAGGGTGT CC TGT CAACGACAA
CGAGA T A T A T T T T T A T A T T AAGT A T T T AGT CAGT T T T C TGACAG - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AACAAAAAA T T ACGA T CACC T TGCGA T AACA T TGAC T CCAGGT AAA - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T CGTGT AAC T AGGGTGT T T CA - AAA T AAAAA
TGAAAAGCAAGC T T AGT - - - TGCC T C T T T T AC T T CCC T T T T TGGT AGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - T AA T T T T CGT A T A T AA T TGCGAAACGT TGCGT AAA T T AAAG
GT CAAAACAAA TGACAACGAAAAA T T TGACA T T T C T T ACAGCAGCA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - ACAAAA T CGAACGT ACAAA - - - - - - - - - T AA T T A T AA
T TGAACA T AC TGGGTGGT AGT T T T AA T AAC T A T T AC T T T A T T AGT AGGAAAAAGT CCACAA TGT CCA T TGTGC T CAAACCCC T T C T CGCA T AGGAACA T C - - - - - - - - - - A TGT AACAAAAAGT T ACAA T CACC T CAAGA TGGCA T TGA T T ACAGGT AAA T T T AA T AA T T AC T T T A T T T T A T T TGAAACAA TGAC T T A T A T AAA T T CGAG
C T CGAGA T A T T TGGAA T - GA T CAA T AGC TGT CA T CA T TGACA T AAAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAGAGGT AGT CGCCGT T AAGT C T CC TGT C TGT T A T CA T A T AGG - - - CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - T AGC TGGT CA TGGA T T T AACA T ACC TGG - - - - - - - - - -
T CCGAGC T T CCCCA T AG - - - CGCGT T TGCA T CGC TGCCAA T T AGCAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AGCAAAAAAC TGAAACCACC T T AAGA T AACA T TGGT T CCAGGT AAA T T T AA T AA T T A - - - T A T AC T T T CA TGGA T A T AA TGC T ACA - - - - - - - - - -
T CAAAAAA T T T T ACCA T T AAAACA T T T AAAAA T T A T T T T A T T AGT AAGAAAAAGT C T A T AA TGT CCAA TGTGC T CAAAC T CA T T T ACACACAAGAAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T AGAC T AGC T C TGT C T TGC T C T T CGGGT T A T ACAA T T AA T A T AGG
T CAAAA T T A T A T CAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - T A T T T T A T T AGT AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCA T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA TGA TGT A T AAGTGGGTGGAAAC TGTGGAGCA T A T TGT CC T TGT AC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT T AAGTG - T T T C T AACC T CAAAAACCA TGTGT T T CG - T AACGA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACGT T C T T T T CAAAAACAAAGT C T AA T A T AAAAAAAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AACAAAAAA T T ACAA T CAC T T T AA T A T AACA T TGA T T CCGGGT AAA T T T AACA - - T AAGT T A T T TGC T TGT A T ACGC TGTGACAAG - AAA T A TGCA
T T CAAAC T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T CGT CCAAAA T T CCGAA T A T CGA - - - - - - - - - GAA TGACCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA T A T T T AAAAA T T A T T T T A T T AGT AAGAAAAAGCC T A T AA TGT CCAA TGTGC T CAAACCC T T T T ACACACAAGAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGCAAA T T T ACA T CAC T T AA - AGGT - - - - -
AGGAAA T CCCGTGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGT T T ACA T T T AAGAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGACA T T AAA T CGAAA TGT T C T C - CGG - - - - - -
T C TGAAC TGT T CAAGAA - - - GA T AC T C T CAC T CCA T T CAA T TGA - - - T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAGAA
T T AAGGAACC T T T A T AGT AAAA T A T T T AAAAA T TGT T CCA T T AGT AAGAAAAAA T C T A T AA TGT CCAA TGTGC T CAAACCCA T T TGAACACAAGAAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - T A - T T T C T AA T AA T C T AA T T T CAGC - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGAAA T T T T ACGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T A TGAAA T AAA T T T TGGT TGC T T TG - C TGT CAG - -
T AAAGAGGGT T T AA - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGT AAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - T AA - - - - - - - - T A TGT CCCCGGA T CGT C T T T - ACAAGAGAA
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