
Start crop Point End crop Point

MSA length = 438
- - A T AA - - T T AAGAACGAAA T CA TGAAAAA T TGAA T T - - - - - T CA T CACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGAACAAAAGAAAGGACAA T CC TGT AAAGT ACAACACGGA TGGT CA T T T T A T AC - - - - - - - - - - - T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGAACAAAAGAAAAGACAA T CC TGTGAAA T ACAGGACA T A TGGACACCA T AGCACAAAA T ACAAC T A T TGAA T A T T CA T AAAAAAAA T TGC T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGAACAAAAG - - - - - - - AA TGC TGT AAAA T AGAGGACG - - - - - - - - GT T CACA T ACAGT T CG - - - - - - CCGGCA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAAAAGAAAGGACAA T CC TGT AAAA T AAAGGA T AAA TGGT CAGC T T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - ACACGT T T - T T T T A T T AAACACGT AAA
GAAAAC TGGTGGAACAACAAACGCGCGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGC TGAACAAAAGAAAGGACAA T CC T C T AAAA T AC TGGACGGA T AA T CACC T T AGC TGAAA T AC T AA - - - - T T AA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T AA T T T CCA T ACAAAAGT T AAA T ACA - T T AAA T T T T T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T ACAGGACA T A T C T ACA T T T T T CAAAA T T T A - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAGAAGAAAGGACAA T CC TGT AAAGT ACAGGAC T AA TGGT CAGT T T T T T T CAAAAGGAAAC T A T - - - A T AC T C - TGTGAAA T T C TGAACA T A
GAAAAGACACCGGTGACA T A T T ACGT T TGAC T AAA - - - - - - - T AAGGTGACGA T A T T T T T TGTGAGCAA T ACAGGACA T A T CGACA T T T T T CAAAA T T T A - - - - - - - - - - GAGCAAA T CAAA TGAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGACCA T A T T T T T CGTGAGCAA T ACAGGA T A T T T CGACA T T T T T CAAAA T T T A - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAAAAGAAAAGACAA T CC TGT AAAA T ACAGGACGGA TGGT CAGC T T CA T A T AGAGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAAAAAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAAAAAA T T AAAACAAAA T CGGGAGAA - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGAAGAACGGGAGGT A T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T AA T T CAACAGAACCC T ACGGT ACA T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCACA T CAAAAGAAAGGACAA T CC TGT AAAA T ACAGGACGAACGGT CAGC T T AA T C T AAGCCAA - - - TGTGCGT T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T - A T T AAA T ACC - - - CGAGGTGACAACA T T T T T TGTGTGCAA T ACAGGT CA T A T CGACA T T A T T TGAAA T T T C - - - - - - - - - - CA T AGTGA TGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGC TGCAAGAC T C - - - - - - TGCAAGC T T - AA T T AAAAAAAAAAAGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGTGT CCA T A T T T T T TGTGAGCAA T T CAGGACA T A T T AAC T AC T T T CGAAA T A T A - - - - - - - - - - CAGCAGGT CAAAAGAA TGGACAA T C T - GT AAAA T ACAGGACGAACGGT CAGC T T AAA T AAA T A T AA - - - - - - - - - - - - T T T - AA T AAAAAAGT A T A T A T T
T CA T AAACAAAAAAAAAA T A T T T A T CAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAAAAGAAAGGACAAACC T A T ACAA T ACAAAACAAA TGGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGAACAAAAGAAAGGAAAA T T C TGT AAAA T AAAGT AAAAA T AGC T TGGT CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GGT ACC T A TGA T AAAA T AAA T CGA T AAA T T TGAA T T T T T AA T AAGGTGACCA T A T T T T C TGTGAGCAA T ACAGGACA T A T CGACA T T T T T C T AAA T T T A - - - - - - - - - - CAGT AGA T CAAAAGAAAGGACAA T CC TGT AAAA T ACAGGACGAA TGGT CAGC T T AGA T AAAAC T ACAAC - - - AGAACGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGTGACCA T A T T T T T TGTGAGCAACACAGGACA T A T CGAC T T T T T T CAAAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGGA T AA T T C TGT AAAA T ACAGGACGAA TGGT C - - T A TGT T T T AAAAA T A - - - - - - AAAA T A T T T AAGAAAAAAA T CAGA T ACA
TGACAA T T C TGAAAAA TGT T A T TGT T A - - - - CAAA T T C T T AA T AAA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCAGGACAAAAGAAAGGACAA T T C TGT AAAA T ACAGGACGGA TGGT CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCA T AACAAAAGAAAGGA T AA T CC TGCAAAA TGCAGGACGAA TGGT T AGC T T A T T T T A - - - - - - - - - - - - T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAAAAAA T AAAACAGAAA T CAGGAAAAA T TGAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGACCAAAAAGA T TGA TGAA T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AAAAA T A T AAAAACGAAA T TGGGAAAAA T TGAA - - - - - - - - T A T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGAAGAAAAGAAAAGGCAA T CC TGT AAAA T AC TGGACGGA TGGT T ACC T T AA T CGAGACAGA - - - AAAGAAGCAA TG - AA T AAAAAAGT AGACGAA
GAAAGT T CGT T AC T A T C TGGT T A TGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T A T ACAA T ACAGGACA T A T CGACA T A T T T CAAAA T T T A - - - - - - - - - - CAGT AGA T CAAAAGAAAGAACAA T CC T - - ACAC T ACAGGACGAA TGGT CAGC T T ACC T T TGT TGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A T CA T T AAA TGA T T AA T T T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAAAAGAAAGGACAACCC TGT AAAA T AGAAAACGAAAGGA T ACC T T AA T AAGAA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGCAGT TGT T ACAA T A T T T ACAG - - - - - - - GA - - - - - - - - - T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCAGA T CAAAAAAAAGGACAA T CC TGT AAAA T ACAGGACGAA TGGT CAGC T T AC T CA - - - - - - - - - - - - - - GC T T A T T T - AA T T A T AAAACAA T C T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAAAAGAAAGGACAA T CC TGCAAAA T ACAGGACAAA TGGT CAGC T T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGA T CGAAAGAAAGGACAA T CC TGT AAAA T ACAGGACGAA TGGT CAGT T T A T A T AGAAA T AAA - - - - - T CAA T A T T T C T ACA - - - - - - - - - - - - - -
T AA TGGT TGGT T AAA T AAAAC TGT ACA - - - T T AC T T T T T - - A TGA - - - - - CCA T A T T T T T TGTGGGCAA T ACAGGACAAA T T AACA T T T C T CAAAA T C T A - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAAAAGAAAGGAAAA T CGT A T AAAA T ACGGGACGAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - T AAC T C - TGT T AAAAA T T CA T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAAAA T AAAGGAC T AACC TGT ACAA T T CAGGA TGGA TGA T CACC T T A T CC - - - - - - - - - - - - - - AGA T TGT T T A T A T T ACCAAA TGA T A T AA
A T A T AAA T T T AAA T T T A T C T T TGGA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AGAACAAAAGA T AGAACGA TGC TGT T AAA T AC TGGACGGA TGGT CACC T T A T T T TGGAACCCAGC - - - - - - - - - T T C - GGCC T AGAGC T ACA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGTGACCA TGT T T T T TGTGAGCAA T ACAGGT CA T A T CGACA T T T T T CAAAA T T T A - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAAAAGAAAGGACAAACC T A T AAAA - ACAAAACGAAAGGT CAGT C TGGT T AAA T AAAA - - - - - - AAAA T AA T CC T AGT AAAGA T CC T T TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGCAC - - - - AAAAGGA T AA T CC TGT AAAA T AAAGGACCGA TGGT CACC T T A T C T T AAAGT A T A - - - - - - - - - - - C T CA T C T AAAACA T T CAGA T T T
- - - - - - - - - - - - - AAAACAA T T T T T CA TGA T T A T A T TGC TGGT AAAGTGACCA T A T T T T T TGTGAGT AA T ACAGGACA T A T CGACA T T T T T CAAAA T TGA - - - - - - - - - - GAGCAGA T CAAAAGAAAGGACAA T CCCGT AAAA T ACAGGACGAA TGGT CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T AA TGA T T T ACGTGAAAA T T T AGA T T A T T AAA - - - - - - - AAA TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGGA T AAAAGAAAGAACAA T CC TGT AAAA T ACAAGA T AGA TGGT CACC T T ACACAAGA T T TG - - - - - - - - - - - - T T C - T T T T AAAAA T T C T AGGCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGTGGCCA T A T T T T T TGTGAGCAA T ACAGGACA T A T CGACA T T T T AAAAAAA T AA - - - - - - - - - - CAGCAGA T AAAAAGAAAGGAGAA T CC TGT AAAA T ACAGGACGAA TGGT CAGC T T ACAC T A T T TGAG - - - - - - AAGC TGA T T - T AC TGGGT AC T A T T T C T A
ACA T AGAAA TGT CAACA T T AC T ACA T AA - - - T AAA T T - - - - - T AAGAAGACCA T AA T T TGTGTGAGCAA T ACAGGACA T A T CGACA T T T T T CAAAA T T T A - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAAAAGAAAGCACAA T CC TGT AAAA T A T AGGACGAA TGGT CAGT T T AGCA T AAAA T A T - - - - - - ACAA TGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCAGAACAAAAGAAAGGACAA T CC TGT AAA T T A - AAGACGGA TGGT CA T C T T C T AGTGAA T CC TGAG - - - AAAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAAAACAAAAGAAAGGACAA T CC TGT AAAA T A - - - - - - - AA TGGT CGCC T T A T A T T AAACAA T - - - - - - AAAA T A T T A - T A T CAAGTGC T A T T T CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGCGGCCA T A T T T T T TGT CAACAA T ACAGGACA T A T AGACA T T T T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGA T CAAAAGACAGGACAA T CC TGT AAAA T ACAGGACGGA TGGT CACC T T A T T T T AGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCGT AAA T TGGT A T T
AAA T AA T T T CCA T ACAAAAGT T AAC T AC - - - T AAA T T T T T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T ACAGGACA T A T T T A T A T T T T T CAAAA T T T A - - - - - - - - - - CAGCAGT T CGAAAGAAAGGACAA T CC TGT AAAA T ACAAGACGAA TGGT CAGCC T A T T TGAAAAGAAAAC T AGT AGGT AC T C - TGTGAAA T CC TGGGCA T A
AAA T AA T T CCCA T ACAAAAGT T AAC T AC - - - T AAA T T T T T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T ACAGGACA T A T T T A T A T T T T T CAAAA T T T A - - - - - - - - - - CAGCAGT T CGAAAGAAAGGACAA T CC TGT AAAA T ACAAGACGAA TGGT CAGCC T A T T TGAAAAGAAAAC T AG - - - GT AC T C - TGTGAAA T CC TGGGCA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGA TGAAAAGAAGGGACAA T T C TGT AAAA TGCAGGACGAA TGGT CAGC T T AA T C T AAACAAG - - - T A T T AGACA - - - A TGT AAAGAAC T CAAAAGA
GA T CGAC TGT AAA T A TGAAAA T ACACAAG - - - - - - - - - - - - - ACAAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AGA T CAAAAGAAAGGACAA T CC TGT AAAA T ACAGGACGAA T TGT CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGAAA TGTGA T AACA T T T T CGT ACA TG - - AA T T CC T T TGA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGCAGA T CAAGAGAAAGAGCAAACC T A T AAAA T ACAGGACGAA T AGT CAGC T T AC T T T CAAACA - - - - - - - AAAGT A T T T - T A T T AACAAGT T A T T AAA
GAA T AA T T T CCA T ACAAAAGT T AAA T A T - - - T T AA T T T T AAA T T A T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGCAC T T CAAAAGGAA - - - - AA T CC TGT AAAA T ACAGGACGAA TGGT CAGT T T A T T TGAAAAGAAAAC T A T - - - GT AC T C - TGTGAAA T A T T C T A TGCC
- - - - - - - - - GT AGAGT AGT A T TGTGT ACAA T CAAAA T T T AAGCAAGGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAAA T CAAAAGCAAGGACAA T C T TGT AAAA T ACAGGACGAA TGGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCAAA T CAAAAGAAA TGACAA T CA TGCAAAA T ACAGGAAAAA T TGT CAC T T AACAC T CCAGAAAAAC - - T A T AA T A T T T - TGT - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - A T T A T T AAAA T AAAAA T CAA T AC - - T CAGT - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACAGGACGT A T CGACA T T T C T CAAAA TGT A - - - - - - - - - - CAGCACA T CAAAAGAAAGGACAA T CA TGT - AAA T T CAGGACGAA TGGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - T AAC T C - TGTGAGAAA T T CA T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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