
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1007
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C TGA T T T AACAC TGT T T AACAAA TGA T C T T AAA T - - - - - - - - - - T AA T T AAC T CA T C T TGA T T AAA T T T AGCGGGAACA - - - - - - - - - - - - - - - A - A T - GA T AAA T T AAGT AC T T T C T AC T AAAAAAAGGAC T T CAGAA T A T A T
CAA T T TGT CCAGTGGT A - - - - - - - - - T T T T ACAAAA - - AA T T T A - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AAC T AA T CA TGA T T AAA T T CAGCAAAACCGGGACAAAGCAC TGCAA - A T A T AAGAGAAAAAA T A T C T A T - - - - ACCAAA - T CCA T C TGAAAC T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C TGA T T T AACAC TGT T T AACAAA TGA T C T T AAA T - - - - - - - - - - T AA T T AAC T CA T C T TGA T T AAA T T T AGCGGGAACA - - - - - - - - - - - - - - - A - A T - GA T AAA T T AAGT AC T T T C T AC T AAAAAAAGGAC T T CAGAA T A T A T
A T A T A TGT T T - - - - - TGAA T T AC T T T A TGC T AGAGA - - - - T T T AA T - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T AGCAAA TGA T T T T AAA T - - - - - - - - - - TGA T T AAC T AACCA T AA T T AAA T T T AGCA T AAACGGGACAAAGT AC TGCAA - T T A T A T TGGGA T AAC T T T T T T C T AAAAGAAAGT A T T A - - - - - - - - - - -
A TGGGT ACCA TGT TGT AA T T T A T T C T A TGGA T - - - - GT AGT T - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - T AA T AA T T T T T A T T A T T T T AGAAA T AGGT T T T T CCAGACCGT
A T T C T AA T T T CA T AA T T A T - - T C T T T A T AAA T AAGA - - A - - T T AA TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AGC T AA T CA TGA T T AAA T T T AGCACAAACGGGACAAAGT AC TGCG - - - - - - - - T AAAAGAGACAAC T T C T T A - - - AAAA T - - - - T T T AAAA - - CA
GCCAC T T T T T CACAA T T A T T C T T TGCGT AAA T AAAA T AAA T T TGA T - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AA T CA TGGT T AAC T T T AGCA T AACCGGGACAAAA T AC TGCA - - A T A T A - - - ACA TGAA T T T T T AGCCGGAAAAAACAGT T A T T AAAACGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AAC T AA T C T TGT T T AAA T T T AGCA T AACCAGGACAAAGT AC T ACAAAGT ACAC T C T T ACGA T T T T C T TGC T CGAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - -
C T C T A T A T T T CGT T AGTGGT - C T AACA T CA T CAGGA - - AA T T T AGT - - AAGT C TGT AC T T T AC T T T T TGA T T AAA T A T TGT T T AACAAA TGAC T T T - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CA T CAGCAGAAA TGC T ACA TGGGCCAGT AC T T AAA T T T C TGA T T AAA T A T TGT T T AACAAA TGA T T T CAAA T - - - - - - - - - - T AA T T T AC T AA T CA TGA TGAAA T T T AGCA T AA T CGGGACAAAGT AC TGCA - - A TG - - - AAACCGGGGCC T C TGC T CGTGGAAA - - T A TGGT TGAAAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AAC T AA T C T TGA T T AAAA T T ACCA T AACCGGGA T AAAGT AC TGCAA - A T - - - - AAA T AAA T A T A T T T T C TGTGGT T AA T T TGT T T T T T AAA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T CGA T T AAA T T T AGAA T AACCAGGACAAAGCAC TG - GAAA T - - A T TGACCAGAA T A T T TGAA T T T AAAAGA T T A TGGCA TGAAGAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T T AACAAA TGGT T T T AGA T - - - - - - - - - - TGGT T AAC T AGT CA TGA T T AAA T A T AGCA T AACCGGAACAAAGT AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T T CAAAAGA T
T T AA TGC T T T CGTGACGT T T T T T T A T AAC T T T CAAAAAAA T T T AA T - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T AAACAA - AA T T C - - A TGGGCCAGT AC T T T AC T T T C TGA T T AAA T A T TGT T T AACAAA TGAC T T T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AAC T AAGCA T AA T T AAA T T T AGCA T AACCGGGA T AAAGT A T TGCAAA - - - T A T AA T AAAAAA T A T T AGT T T AAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CAAC T AA T CA TGA T T AAA T T T AGCA T AACCGGAACAAAGT A T TGGAA - - - - - - - A T T AA T AGA T CC T T A TGACGGC - - - - - GGT T A T TGACA T C T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T AAAC - - - AA T T C - - A TGGGCCAGT AC T T T AC T T T C TGA T T AAA T A T TGT T T AACAAA TGAC T T T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGGCCAGAACA T T AC T T T C TGA T T AAA T A T TGT T T AACAAA TGA T T T T AAA T - - - - - - - - - - TGA T T AAC T AA T CA TGA T T AAA T T T T T CAAAACCGGGACAAAGT AC TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT AAC T AAACA TGA T T AAA T T T AGCA T AACCGGGT CAAAGT AC TGCAA - A T A T A T AAGAGT TGA TGA T T T T T TGAACAAGA T AACAA T T T AAG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - C T C - AA - - GAGCCAGT AC T T T AC T T T C TGA T T AAA T A T TGTGT AACAAA TGA T T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T ACGC T CCCCAAA T T T - - T T TGT T T ACGT CAAA - - - A T T T A - T - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AAC T A T T CA TGA T T AAA T T T AACA T AACCGAGACAAAGT AC TGCA - - GT A T A T - GAAAA T AAC T T T T T C T CACA T T A T A T AGC T ACGT AAA - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AAC T AAAAA TGA T T AAGT T T AGCA T AACCGGGACAAAGCAC TGCAA - A T A T A T T T AAAAA T A T TGC T T T A TGTGCAAGA T AC T T T C T CAAA - - T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AACAAGT CA TGA T T AAA T T T AGCA T AA T CAGGACAAAGTGC TGCAAG - - - - - - TGAGGGCGACA T CGTGGT T AAA - - - - - GC TGT T T CAAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AAC T AA T CA TGA T T AAA T T T AGT A T AACCGAGACAAAAC T AC T C - CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AA T T T T AAAAA T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AAC T AAGCA TGA T T AAA T T T AGCA T AACCGGGACAAAGCAC TGCA T A - - - - - - CAA T T A T T A T T C T T C T CC T ACGACA - - GGT A T C T CGGAAACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT T AAA T T T AGCA T AA T CCAGACAAAGT ACAGCA - - T T A TGT T AACAA T AAC T T T T AAA T - - ACAAAA - CGT AAC T T AAG - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AAC T AA T CA TGA T AAAA T T T AGCAGAACCAGGCAGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T T A T TGT CAAA T - - AA
- - - - - T A T T T T T A T A TG - - - - - - - - - T T AAA T ACGA - - A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - T T T AC T T T T TGA T T AAA T AC TGT T T AAGAAACGA T T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T T AAC T AA T CAGGA T T AAA T T T AGCA T AACCGGGACAAAGT AC TGCAA - - - - - - - T AA T ACAAGAC T A T C TGAAAACA T A - - GT T T A T T C T AAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AAC T A T T CA TGA T T AAA T A T AACA T AACCGGGA T AAAGT T C TGT AAAA T AGA T AAAC T AAAGTGT T T T TGGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CA - - - TGGGC T AGT AC T T T AC TGT C TGA T T AAA T A T TGT T T AACAAA TGA T T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAA T T T AGCA T AACCGGGACAAAA T AC TGCAAAAAA T A T T CGT T T CAGGT A T T T T T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T CGGAAA T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T AA T CAACGT AAGAAA T T T A - - A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T T AACAAA TGA T T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - AAA T T T CA T CAAAC T AGT AAAAAA T A TGCCA T AC T CGAGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AAA T AA T AAA T AA - T AAA T T T AACA T AACCGGGACAAAGCAC TGCACA - - - - - - CAA T T A T T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - AACGCAA T A T T T T T TGT T AAGGAAAA TGAAA T T C T AAAAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T AAC T AA T CA TGA T T AAA T T T AGCA T AACCGTGACACAGT A T TGCA T - - - - - - - GGAAAAAAACC T T T A T CCA TGGAAA - - AA T A T T TGT A T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CCAC T AA T CGTGA T T AAAC T T AACA T AA T CGGTGCAA TGT AC TGCAA - A T A - - - AAA T ACGGGT T T T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T - - - - - - - - A TGGACCAGT AC T T T AC T T T C TGA T T AAA T A T T A T T T T ACAAAAGGT T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CC T TGT C TGT TGGTGGGA TGC T T T T CAAA T AACGA T - - - - - - - - A TGAGCCAGT AC T T T AC T T T C TGA T AAAA T A T TGT T T AACAAA TGGC T T CAAAC - - - - - - - - - - TGA T T A T C T AA T CA TGA T T AAA T T T A TGA T AAGCGGGACAAAGT AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CC T TGT C TGT TGGTGGGA TGC T T T T CAAA T AACGA T - - - - - - - - A TGAGCCAGT AC T T T AC T T T C TGA T AAAA T A T TGT T T AACAAA TGGC T T CAAAC - - - - - - - - - - TGA T T A T C T AA T CA T CA T T AAA T T T A TGA T AAGCGGAACAAAGT AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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