
Start crop Point End crop Point

MSA length = 434
- GA T T T T T TGGGA T T - - - - - T T T T T TGT AGT AA T A T T - - T A TGT CA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T A T T T AAAGA T A T T C TGA T TGC T T C T T T T CGAA T T T CAC T C TGT A T AAC T A T A T AAA T T T T C T T T AAAAAGAAAC T T T ACGCAAA T CC T T AAAA
- T T C T T T CGT AAA T - GAA T T A T A T T T A T AC - AGAGCC - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGAAAACAGCA T T CGAA T A T T T T AGAAAAAA T T A T T A T AGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT C T AAAAAGAAAA T CAA T CCGA T C TGAACGT T AAGAAAGACCCAACG
A T CA T A T A T T T AA T C T AGAGGCA T T CACAACAA T CC T - - T A T ACA TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T - - - TGA T ACA T C TGT C T - - T T T T CA T T CA T AGAACCA TGT AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T CA T CA T AGCGTG - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGAAAA T AGCAA T TGAA T A T T T T AGA - - - AAA T AC T A T - - AAAAA - - - - - - - - - - GT A T T T T T T T CAAACA T A T T T C T A T TGC T AC T T T T CAAA T T T CACCC TGT A TGT A TGCACAAAAAA T A TGT AGGA - - - - GTGA T AAAA TG - - A T CCGA T A
- TGT AA T T T T AAGAA T AAA T CAA T T CAAAA T AAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T ACAGGAAGT - - - - - - - - - - ACAC T C TGT T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAC TGT AGGA T A T A T T CAA T AAAA T T AAAC T T T T AAGAA T T T T TGAA T
AAA T AA T AA TGGAA T AAAACAAGT T T A T TGT AA T T T A - - T A T ACGGGA TGAAA T T TGAAAA T AGCAA T CAGA T AA T T T AGGAAA T CA T ACCA T AGGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGT T AGGAGGCACA T T TGC T T CAGGTGT T T ACAAAAAAAAA T T T T T A T
A T TGGACGGT AGA T - T AA T AAC T T T T A T AG - AA T T AC - - - - T ACAGGGTGAAA T T T T AAAA T AGCAA T CGAA T A T T T T AAAAAA - - - - - - - - - AGGAAA T - - - - - - - - - - GT A T T T T T T T T A - AAGAA T T CC T A T TGCCAC T T T T CAAA - - - - - - - - - - - A T AA T T AA T - - A T A T ACC T A T CAAGCAAAA T A T T AAAAAAA T A T T T A TGT
- - - - - - - - - - - - - - - T AAAACCC T CCA T AGT AACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T T T T - AAAGGT A T T CCGA T TGC T AC T T T T CAAA T T - CACCC TGT A T A T - - - - - - - - - - AA T T T C T AGA - - - - - - TGGT AGGACGAAA T T T CAAG
- - - - - - - - - T AA T A - TGAAGAAGT T T A T TG - AA T T - - - - T A T ACAGGGTGAAA T T T T A T AA TGGC T A T CGAA T A T T T T AGAAAAAAA T AC T A T AGGAAA T - - - - - - - - - - GT A - - - - - - - - - AAGC T ACC - - GA T TGC T AC T T T T CAAA T T T CACCC TGT C T A T T CACA T T A T T T A T T T A T A T AAGGA T T T T T T AGAAAAA T ACA T T T T T
- GT T T AGT C TGAAA - CAAA T T A T T T T A T T A T AA TGT T - - T A T ACGGAGTGAAA T T TGAACA T AGCAA T TGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T T T T TG - AGA T A T T CCAA T TG - CAC T T T T CAAAC T T CACCC TGT A TGTGT T T A - - - - - - - - - - - - - - AGGTGA T T T AAGCAAGGA T A T T T AGGT
- CGAGC TGAAACAA - AGCAGT CA T T CGA TG - CAC T - - T C T TGAAA T AGGT - - - - - - - - - - - - - TGAA T CGAA T A T T T T AGAAAAAAA T ACAA T AGGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T A T CAAGTGT T T T AA T CA T A - C TGA T AC T AAGT AA T T A T C T T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T T T AACAA - AA T A - T T T TGGCAA TGGTGGAA T T TGAAA T T AGCAA T AGAA T A T T T T AGAAAAAAA T AC T A T AGGAAA T - - - - - - - - - - AGGA TGA T C TGT AAGA T A T TGCGA T TGC T AC T T T T CAAGT T T CACCC TGT AGA T T AGC T - - - - - - - T C T A T AGA T T A T AAA TGT AAGT AAA T CGT AAA T A
- - - - - - - - - - - AAA TGGGAAA T AAC T ACAG - CA T AC - - - - - - - - TGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T TGC T T T T - - - - T T A T A - - T A T ACAGGGTG - AA T T CGAAAA T AGCGA T T AAA T A - C T T AGAAAA - AGCAC T A T AGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAGA - - - GAGT T AA T T CA T TG - - T T T AGAGA T T AAAAAGA T T - T AGA T
- AA TGA TGGAGA TG - T AAAGGAC TGGAAAA - AACGGA - - T A T ACAGGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T T T T T AAGGT TGA T C TGA T TGGT AC T T T T CAAA T T T CACCC TGT A TGT A T AGT - - - - - - - - - - - - TGT A T C TGAC T A T T AGCGAAAGA T T AGAA
- ACCAGT C T CGGC T T T AAC TGT T T CCA T CA T AA T ACC - - T A T AAAGGGTGAAA T T TGAAAA T AGCAA T CGGA T A T T T TGGAAAAGGA T AC T A T AAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AC T AGT AAAAAA T T AC T TGGA T
- - - - - - T CCCAAA T - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - T T T T T T T AAAGA T A T T CCAA T TGC T AC T T T T CAAA T T T CACC T TGTGT AA T AAAAGT T T T TGT T T T T T A - - A T AAA T T T T AGGAGAAGAGA T AA T -
- T T T T A T T C T AAAC T T AAAGT T A T T T AA T A T AACA T T - - T A T ACA TGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T C T AGT - - - - - - - - - - - - - - A T C T T AA TGGTGGAGGAAAAACACAA T
- T T CGCC T T TGAGA T T AAAGCGA T C T AAAA T AACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T T T C T AAAGA T A T T CC T A T TGC T AC T T T C - AAA T T T C T CCC TGT A T AAAAGCACAGT A T A T T TGCGCAAACAAGT AAAGT ACGAA T CAC T AAGA
AGGGCGT C T TGAAG - T AGAAA T T T T CA TGA - AA TGCC - - TGT ACAGGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T AGAAAAAAACAC T A T AGGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T AAGT T TGGAAAA T AAA T A T A T
A - - - - - - - - - - - - - - GCAGTGT T T T TGT AA - T ACA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AC T A T A TGGAA T - - - - - - - - - - GT A T A TGT T T AACGGA T A T T CCGA T TGC T AC T T C T CAAA T T T CA T CC T T T - - - - - - - - - A T T T T T A T T A T - - - A T - - - - - - - - - AC T A T AA T AA T T AAAA
AAAGA T T CC T AAA T T AAAC T - - A T T T ACAA T AACA T T T T CAAACAAA T T TGAA T T TGAAAA T AGCAA T CGAA T A T C T T T AG - - - - - ACAAC T CGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - - - AACAAAA T AC T - - - AA - - - - - - - T AC TGT T AACAA T T ACA -
- ACAGAC T T T AAA T - GAGT TGGGA T T AA T AAAA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - C T AC T T T TGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AAAAAA T T CA T T T T ACAGAA - - - - - - - - - A T AGAAA TGT C T AGCA
- A T A T A T T A T ACA T T T AAACGAAC T T A T TG - AA T AC T - - T ACA T TGAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T CC T T AAAGAA T T T T T CAGA
- A T T AA T AA T AACG - GAAGAC T A T T TGAAA - AGT A - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T T T T T AAAGGT A T T CCGA T T AC T AC T T T T CAAA T T T CACCC T - CA T A T T AA TG - AA T A T T T T TGT AGAA - - - - - - - - - - - AAAAA T AA T T AAA T
- GT T AAA T AGAAAA T T AAAA T AGT T T AAGA - GACACC - - CA T ACAGGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGAAAAAAA T AC T A T CAGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA TGT C T T CGA - - GCAAACC T TGGAAA TGT AC T T TGC T
- T C T AGTGGCGAAACAGAAGT C T T T TGAAG - AAAA T C - - TGCGCAGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAAAAA T A T AC T A T AGGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T C T T A - - - - - A T T CA T ACA T T A T ACA T T T A T A T
T AGCGAGT A T AA - - - - - - AACA T C T C T CAG - T A T T - T T C T A T ACAGGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T TGT T A - - - - T A T T CCGA T TGC T A T T T T T CAA - - - - - - - - - - - - ACCA T T T T - - - - - - - GA T T T T AAGGTGTGAAGC T A T AAGGA - - - - - - - - T
- A T T C T T T AAGAAGT T AACAC T T T T T A T T A - AAAACC - - T T T ACAGCGTGAAA T T TGAAAA TGACAA T CGAGT A T T T T AGA T A - T AA T AC T A T AGAGAA T - - - - - - - - - - GT A T T T T T C T T CAA T A T A T T CCGA T TGC T AC T T T T AAAA T T T CAC T T TGT A T A - - - - - - GCA T ACA T T T T TGAAA T C T AC T T C TGAAAAAA T C T - - - - - -
- T CCAA T A T T T T A T T TGA T T T C TGTGT CAA - GA T AAC - - TGCACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T AGA T AA - - AGAC T A T AGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGAA T
- T T T AACA T CAACA T T AGA T AGA T T TGGAA - AA TGC T - - CAGAC TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T T T T T AAAGA T A T T CCGA T CGGT AC T T T T CAAA T A T CCCC T TGT A T A TGT A T AGCAAGT A T T T T AAGAA T AAAGT AAA T TGAAAA T AAC TGAA T
A - - - - - - - - - - - - - - GAGGT C T AC T T A T AA - - - - - - - - - T A TGCAGGGTGAAGT - TGAAA T T AGCAA T CGAA T A T T T T AGA T T ACAGGAA T A T AGGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGT T AGA T - - - - - - GT A TGT CGTGAA T AAGAAC T T AGAC
- A T T T T T T T T C T AA T CACGC T C T T T TGAAA TGA T A - - - - CA T ACAAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AGACAAAAA T AC T A T AGGAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CCGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGGTGC T AA T AAGGCCA T TGCGA
GA T T AGC T T TGAAG - GAAAA T T T A T T AC T A - AA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T T T T AGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCACACCGT T T ACAA T T T TGCAGT C TGGT A T CA TGAAAAGAA TGAAAA
- AAAA T AAA T AAA T - A - - A T CAGT T T AGAA - AA T C - T T C - - - - - - - - - - - GAA T T TGAAAA T AGCAA T CGAA T A T T T T AAAAAAAAACACAA T A TGAAA T - - - - - - - - - - GT AA T T T T C T T AA TGA T A T T CCGAGT ACAA T T T T T T AAA T T T T ACCA TGT A T AAAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T AGC T A T T AAA T
AAGT T T T AA TGAAC T T AAACA T ACA T A TGA T AGC T CC - - TGCAC TGGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T T T T AAAAAAAAGT AC T T T AGT AAA T - - - - - - - - - - GT A TGT T T T T T A - - - A T AGT CCGA T T T C T A T T T T T CAAA T T T CACAC TGTGT A T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T T A T A T T AA T ACA T AAAC
- AA T A T T T T T AGGA - T A TGC T CC T T T A T AA - ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T T A T T T AA T
- CGAGC TGAAACAA - AGCAGT CA T T CGA TG - CAC T - - T C T TGAAA T AGGT - - - - - - - - - - - - - TGAA T CGAA T A T T T T AGAAAAAAA T ACAA T AGGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T A T CAAGTGT T T T AA T CA T A - C TGA T AC T AAGT AA T T A T C T T ACA
- T T T T AC T A T AAAC T T AA T C T AA T T T AGAA T AGT A T T - - CA T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACC T TGT A - - - C T A T T T T A T CCA T T T T T ACCCAA T T
A - - - AA T CGT A T AA T T AAA T - - - T T T T C T T AAA T C TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACCAA TGT T CGA T A T T TGAAAAA - - - - - - - - - - - - TGAACA T T T T A - -
AGA TGGT T C T AAAA T T AAACGT AC TGA T CA - AACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAACGA T AGTGAAA T CAA T CG - - TGGGT AA TGGT AAAAGT AA T T T AAA
GC T CAA T TGCGGA - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T T T C T T A T T AA T A T TGCGA T TGC T A T T A T T CAAA T T T CACCA T A T ACGA T C T AAA T TGTGGT T T A T AAAAA T AAAA T A T A T ACACA T A TGT ACA T
- T AAGT T T T T AGT C - GA T AC T T A T T T T T AA - AA T A - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - AGT T A T A T T T AAGGCA T T AAGGT A TGT A T AAA T A T T C T T CC
A - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T T C T AC T A - AA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A TGC T CA T A T T AGT A T T AAAA T ACACC T CAACACGAC T A T CCAAA T
- GGAAAAAA T AAAG - T AAGT T T A T T AAAGA - AGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T T T T T T AGGGA T A T T CCGA T TGC T AGT T T T CAAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T A T A T T T A T C T AAC T A T AA T T T AAAGTGAAAA T T AAGT
- ACAAACA T CACAA - CACCGT T A T A T C T AA - AA T A - - - - T T AAGAGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AC T A TGGGAAA T - - - - - - - - - - GT AA T CC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAGGC T TGA T T T A T TGA T CAAA - T T ACA T C T AGA T AGA TGAC T AAAC
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