
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1222
GGA - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAA T AGA T T T - - - - - - - AAAGGT T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAGGTGACGT T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T T A T TGGCA T AGGAA T T A T ACC T AAA T CAGA T A T T C T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T
AGA - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAA T AGAC T T - - - - - - - GAAGGT T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A TGACAGGA T ACGTGAGGT T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T TGT T A T T A T ACGAA T T C T ACGT AGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGC T A T - AA T AACC T CCGAAC T A TGA T T A T T - - - - - - - - - - - GCCC T
AA T T AGGT TGT CAGA T AGA T AACACAAACC T A T T AAGCCA T AAGCCACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T ACGT AGA T CA T - - - - T C - - - - - - - - - - - AAAACAA T A T T T T A T T T T TGT T A T CGT T A T T A T T - - T T T - - - - AGT ACGT
AAAA T T T CA T A - - AACACA T AAAA T AAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT T TGT ACAAGAA T T A T AAA T CAA T AAAAAA T T - - - - - - - - - - - - T AACA T T AA T AAA T TGGCC T T AAGAA T AGT TGGCA T T AC - - - - AA T T T CA
AAAAAA T A TGA - - - - - - CGT T AA T T AAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT T T A T A T AAGAAA T A T TGA T - AA TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - A T A T T
AAAAAA T A TGA - - - - - - CGT T AA T T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT T T ACA T AAGAAA T A T TGA T - AA TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - A T A T T
A T AA T AA T CGC - - CAAC T A T A T TGT CAACA T A T AGGT - AA T T TGT T T AAC - - - - - - - - - AGTGC TGAA T T A T AACAGGA T ACGTGAGGT T A T A TGT T CGA - - - - - - - - - - T T A T TGT T - GT A T AAAAA T T A T ACA T AGA T CA T A T A T T TGT T TGT A - - - - GA T AA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA T T T T TGT - - - - - - T T C T ACA TGAA T T T CCAA T T T AA T A T T AAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT T AA T A T AAGAAA T AAA T T T AA T T CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - TGGAA T T A T T AGAAAA T CC T TGACAGTGAC - - - - - - - - - - - - AGAGTGT C
A T AA T T T T TGT - - - - - - T T C T ACA TGAA T T T CCAA T T T AA T A T T AAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT T AA T A T AAGAAA T AAA T T T AA T T CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - TGGAA T T A T T AGAAAA T CC T TGACAGTGAC - - - - - - - - - - - - AGAGTGT C
- - - - - - - - - - - - - GAAACACCC TGT AAA T C T A TG - - - - AA T A T T T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT T AA T A T AAGAAA T A T AAGT T AA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAA T AC T AAAC T T T ACGAGCA T T T T T AAGCAA T T T T T
GT C T AA T A T AA - - - - - C T T T TGCA T AAAA T CA T C TGGTGGCC T T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGA T AA T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T AGT ACAAGAA T T A T AC T T AGA T CA T AAA T T C T T T TGTGGA T A T AAGGC T A T - AAAAAC T C T C T AAC TGT AA T - GT T T T T T T - - - - - - GT T T -
A T AA T AACC T C - - T AAC T A T AA TGT CAACA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGTGAA T T A T AACAGT A - A TGTGAGGT T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - A T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AA T AACC T C - - CAAC T A T AA TGT CAACA T A TGGGT - AAA T T T T T T AACAAAA T T TGT AA TGT TGAA T T A T AACAGT A T C TGTGAGGT T A T A T A T T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T AGT A T A TGAA T T ACAAA TGAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - T CAAC T T A T AACAGGCAGCGGCAC TGGAA T T AC TGAGC T A TGCGT A T ACC
T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCGT T T T CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT T AGCA T AA T AA T T AGT CC T AAA T CA T ACA TG - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - TGAACCGT CCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
GT C T AA T A T AA - - - - - C T T T TGCA T AAAA T CA T C TG - TGGCC T T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGA T AA T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T AGT ACAAGAA T T A T AC T T AGA T CA T AAA T T C T T T CGTGGA T A T AAGGC T A T - AAAAAC T C T C T AAC TGT AA T - GT T T T T T T - - - - - - T T T T T
A T AA T A T CCAAC - TGT CGCAGAA T T AAA T A T T CAAGT T AAGT T C T TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGTGAGT A T AAGCA T T A T ACC T AGA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - AAAACCCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T - - - - - - - - - - TGT T C
AA T AAGT A T T T - - - - - - T T T T - AGCAGAAC T C T T T T - - GT T TGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AACAGGA T AC T CCAGGT TGT A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T TGT T AA T A T AAGAA T T C T AC T T AGA T T A T A T T TGC T T T C - - - - - - - T AAA T C T A T - AA T AACC T CCCAACAA T A T - - GT C T C - - - - - - - - - C T AAC
AA T AAGT A T T T - - - - - - T T T T T AGCAGAAC T C T T T T - - GT T TGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AACAGGA T AC T CCAGGT TGT A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T TGT T AA T A T AAGAA T T C T AC T T AGA T T A T A T T TGC T T T C - - - - - - - T AAA T C T A T - AA T AACC T CCCAACAA T A T - - GT T T C - - - - - - - - - C T AAC
A T AGTGT AC T T - - GACAGGT T AAGT AGA T T AGC T C T - AC T T CGCC TGAAG - - - - - - - - - - - - C T T T AA T AAAGACA T T A T A TGTGAGA T AA T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T ACA T AGA T CA T A T - - - C T T T CGTGGA T A T AAGGC T A T - - - - AACCACCCAAC T A T AA T - - - T T T - - - - - - - AA T C T T T
AAAGT C TGCCC - - - - - - AACA TGGTGGGT T CA T - - - - - - - - - GC T T CGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT T A T T A T AAGAA T T C T AC T TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAG - - - - - - - - T AA T A TGT ACACCA T AC - - - - - - - - - - - AGT AA T T T A T
AAAGT C TGCCC - - - - - - AACA TGGTGGGT T CA T - - - - - - - - - GC T T CGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT T A T T A T AAGAA T T C T AC T TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAG - - - - - - - - T AA T A TGT ACACCA T AC - - - - - - - - - - - AGT AA T T T A T
A T AA T AACA T C - - CAAC T A T AA TGT CAACA T A T AGG - - - - - - - - - T AACAAAAA T T TGT AGTGT TGCA T T A T AACAGGA T AC T T T AGA T T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T T A T T AGCA T AAGAA T T A T ACC T AAA T T A T A T A T - C T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AC
CCAA T T T T CCA - TGAAGCA T T T T A T AAAC T T C TGAGCGGA TGGCC T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T C T T AA T A T AAGAAA T A T T T T AAAA T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACCA T - T T T AAAGT T T AGA T T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT A
AGGGAA T CCAA - - - - - AAA TGAAA T AAAA T ACCA - - - - GGTGT T CCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT T AA T A T AAGAAA T AA TGAC - GA TGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA - - - - - - - - - C T T AC
C T AGAAAC T T C - - AA - - TGCAAGC T CAGCC TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGTGAAGT T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGCCA T T T A T A TGT TGCAGGCAGT A TGT - - - - - - - - A T AA TGGT T T T
GT CC T AAC TGACAAA T A T A T AA T ACCCACCA T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T CA T AGT T T T CC - - - - - - - - - - T T A T TGT T AA T A T AAGAAA T AA - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T
AAGA TGCCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T TGT CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT T - GTGT AAGAA T T A T A T A T AGAC T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T CG - AA TGT T T T A T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T
GT TGT AA T T T T - - - - - - T A T AAGAAAAACC T T T TGT - - AGTGCC T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACAGCAGT A TG - - TGAGGTGA T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGT
A T AA T AACC T C T - - - - - AGC T A TGT CAACA T A TGGGT - AAA T T T T T T AACAACA T T T C T AGTGT TGAA T T A T AACAGGG - - - - AGAGGT T A T A TGT T AGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T ACA T AGA T CA T - - A T CCG - - - - - - - - - - AAAGACGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGACA T CGA T
AAAA T AAGT AA - - GGAGT A T A T AA T AAACGT - - - - - - - GACGGGGGCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT T AA T A T AAGAA T T A T CCC T AAAACAGA T A T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T
AA - - - - - - - - - - AAA T TGAAAA T A T AAAGCAGA T AG - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T T AGT A T AAGAA T T A T AAC T TGA T AA T A T A T TGT - - - - - - - - - - T AAA T CCC TGTGAA T T A T TGT T A - - - - - A T T A T - - - T T T - - - - AC T C TGT
AAAAGGT CCCA - - AA T T T A T CA T T T T AGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T TGGCA T AAAAA T T AAGC T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC - GA T ACGA T A T T AA T T T T A T - - - - T - - - - - - - - AAAAC T T C
A T ACAGT C T CA - - AGCC T T T AACAAAAGCCAGT A T C - - GACGGC T CCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T TGGCA T AAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T - - - - - - - GA TGAC T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT T AGC T T AAGAA T T A T ACC T AAA T CA T A T A T T C T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T
AGA - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAA T AGAC T T - - - - - - - AAAGGT T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A TGACAGGA T ACGT T AGGT T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T TGC T AGCA T AAGAA T T ACACC T AAA T CAGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T
AA T AAA T A T AA - - AA T AAA TGCAGGAAGT T T C T - - - - - TGAAGT T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT T AGCACAAGAA T T A T T CC T AAA T CA T ACA T T C T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACCA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T
ACA T CAACAGG - - GAGCCAA T A T T T AGACAGT T CAA T CA TGT T T CCAACG - - - - - - - - GAGTGT TGAA T T A T AA T TGT C T A TGTGAGGT T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T AGT A T AAGAA T T A T AC T T AGA T CA T AAA T T C T T T CGT TGA T A T AAGGC T A T - A - CAAAC T CCCAAC T A T AA T - GT T T T T T T - AAAAA T C T T T
T AAGT ACGAGT CAAACAGGGGACAA T AACA T T TGGA T T T A TGT T T CCAAC - - - - - - - GT AGTGT TGAA T T A T AAC T A T A T A TGTGAGA T AA T A T A T T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T ACA T AGA T CA T A T - - - C T T T CGTGGA T A T AAGGC T A T - AA T AACCACCCAAC T A T AA T - GT T - - - - - AAAAAAC T TGT
T AAGT ACGAGT CAAACAGGGGACAA T AACA T T TGGA T T T A TGT T T CCAAC - - - - - - - GT AGTGT TGAA T T A T AAC T A T A T A TGTGAGA T AA T A T A T T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T ACA T AGA T CA T A T - - - C T T T CGTGGA T A T AAGGC T A T - AA T AACCACCCAAC T A T AA T - GT T - - - - - AAAAAAC T TGT
A T AA T AAC T T C - - T AAC T A T AA T A T CAACA T A TGGGT T AAA T T T T T T AACAAAA T T TGT AGTGT TGAA T T A T AA T AGT A T A TGTGAAGT T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CCCA T T T A T A TGT TGCAGGCAGT A TGT - - - - - - - - A T AA TGGT T T T
A T AA T AACCAC - - CAAC T A T AA TGT CAACA T A TGT A T - - - - - - T T T AACAAAAA T T TGT AGTGT TGAA T T A T AAC TGT A T A TGTGAGGT T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T T CA T AGA T CA T A - - - T T T T T CGTGG - - - T AAGGC T A T - AA T AACC T CCCAAC T A T AA T - GT T T T T T T - AAAAA T C T T T
A T AA T AAC T T C - - CAAC T A T AA TGT CAACA T A TGGGT T AAA T T T T T T AACAAAA T T TGT AGTGT TGAA T T A T AA T AGT A T A TGTGAGGT T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGCCA T T T A T A TGT TGCAGGCAGT A TGT - - - - - - - - A T AA TGGT T T T
A T AGT AA T C T C - - AAAC T A T AAGGCCAACA T A TGGG - T T AA T T T T T T AACAAAA T T TGT AGTGT TGAA T T A T AACAGT A T ACGTGAGGTGA TGT A T T T A T - - - - - - - - - - T T A T TGC T AGT A T AAGAA T T A T ACC T AAA T CA - - - A T T T T T - - - - - - - - - T T A TGT TGC - - - - - - - - CC TGCAC T A TGGT T - - - - - T T C - - - - - - A T AAC
GT A T T A - - - - - - - T AACCC T AC T T T T T ACA T AGGGG - - GT C T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC TGT AACA T T A - A TGTGAGGT T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T AC T T T T - GT T T AAGAA T T A T T CA T AGA T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGTGA - T A TGCA T CCGT AA TG - - - - - TGT - T C - - - - - - - - - - - - CC
GT A T T A - - - - - - - T AACCC T AC T T T T T ACA T AGGGG - - GT C T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC TGT AACA T T A - A TGTGAGGT T A T A TGT T TGA - - - - - - - - - - T T AC T T T T - GT T T AAGAA T T A T T CA T AGA T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGTGA - T A TGCA T CCGT AA TG - - - - - TGT - T C - - - - - - - - - - - - CC
T AAGT ACGAGT CAAACAGGGGACAA T AACA T T TGGA T T T A TGT T T CCAAC - - - - - - - GT AGTGT TGAA T T A T AAC T A T A T A TGTGAGA T AA T A T A T T TGA - - - - - - - - - - T T A T T T T T - GT T T AAGAA T T A T ACA T AGA T CA T A T - - - C T T T CGTGGA T A T AAGGC T A T - AA T AACCACCCAAC T A T AA T - GT T - - - - - AAAAAAC T TGT
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