
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2264
- - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGGG - - - A T T A T T A T T TGT TGCACCAA - - A T AAAA TGAGT A T T T AAACCAAAAAACC T T T C TGT T AACCA T AAA T AAC T T T - - - - - - - - - - T AA T CGGCCGCCA T C T TGGA T T T AGT C TGT ACCGGCC T AGCCC T T C T AC T T T AAAAA T ACGAGT T ACGCAAC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAGT T T AGT T T AAAAAGGG - - - A T T A T T A T T TGT TGCACCAA - - A T AAAA TGAGT T T T T AAAC T ACAAAACC T T T C TGT T AACCA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - T AA T CGGCCGCCA T C T TGGGT CC TGCCAGAAC T C T CC T AGCCCC T C T AC T AAA T AAAAGTGT TGT T AA T AGAACA - T AAACGTGT A - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CGGCCGCCA T C T TGGA T T T AACCAGAAGCCCCC T AGCCC T T C T AC TGGAAAAAA T CGAAA T ACACAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAA - - T TGA T T T AACGTGGGT AAA T T A T T A T T TGT T C T A T T AAA - AAAAAAAAA T T A TGTGAAACAAAGAACGT T T CAGT T AACC - T AAA T AAGGT T - - - - - - - - - - T AA T CGGCCGCCA T C T TGAA T - T TGCCAGAAGCCCCC T AGCCC T T C T AC T C - - - - T T T T AGT C T T T TGTGT A T AG - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAAGT A T T T A T A T T T AAGAGGG - - - A T T A T T A T T TGT TGCACCAA - - A T - - - - - - - - - A T - - - - ACCAAAAAACC T T T C TGT T AACCA T AAA T AAGC T T - - - - - - - - - - TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T TG - CAGT AC T C T CC T AGCCCC T C T AC T T - GT T T AA T TGC T T TGTGCAAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAA - - T TGA T T T A T AGTGGGT AAA T AA T T A T T TGT T C T A T AAAA - AAAAAAAAA T T A TGTGAAACAAAGAACGT T T CAGT T AACC - T AAA T AAGGT T - - - - - - - - - - TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T T TGCAGAAC T C T CC T AGCCCC T C T AC T A - - T A T CAACACCACA T T CAC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - A T TGGT T - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - GGTGC T AG - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - - - - - - T TGGT T T AAAGAGGG - - - A T T A T T A T T AGT TGCA T CAA - - A T AA T A TGAGT A T T T AAACCAAAAAACC T T T C TGT T AACCA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - TGCACGGCCGCCA T C T TGGA T T T T T CCAGAAACC T CA T AGC T CC T C T AC TG - - - A T CA T CACCC TGT AAGT AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGCCGCCA T C T TGGA T T T T - GCAGA - ACCACA T AGCCC T T C T AC T A - - - - TGA T T A T - C T A T CC T T ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAACGGCCGCCA T C T TGAA T T T T - CCAGAAACCGC T T AGCCC T T C T AC - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T AGT T TGGT T T AAAGAGGG - - - A T T A T T A T T AGT TGCA T CAA - - A T AA T A TGAGT A T T T AAACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAACGGCCGCCA T C T TGGA T T T TG - CAGAA TGAACC T AGCCC T T C T AC TG - - - - T AA T AAAAA T A TGCAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T T TGGT T T AAAGAGGG - - - A T T A T T A T T TGT TGCACCAA - - A T AAAA TGAGT A T T T AAACCAAAAAACC T T T C TGT T AACCA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - TGAACGGCCGCCA T C T TGGA T T T TG - CAGAA TGAACC T AGCCC T T C T AC TG - - - - T T T T A T T T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAGT T TGGT T T AAAGAGGG - - - A T T A T T A T T TGT TGCACCAA - - A T AAAA TGAGT A T T T AAACCA - - - - - - - - - - - - - - - AACCA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - TGAACGGCCGCCA T C T TGGA T T T T T CCAGAAACC T CA T AGCCCC T C T AC TG - GT T T CGT TGTGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - - - - GT A T AGT T CAAAGAAGA T - - - - C T CCA T T T AAGGCGT CAAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGACGACCGCCA T C T TGGA T T T T - C TGA T ACCGGCC T AGCCCC T C T AC T A - - TGAAA T T A T T T T A T T T T T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGACGGCCACCA T C T TGGA T T T T - GCAGAACCGACA T AGCCC T T C T AC T A - - C T - - - - - - - GT TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAGT T TGGT T T AAAAAGGGT - - - - T A T T A T T T - - - - - - - - - - - GA T AAAA TGAGT A T T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T TG - CCAGAA TGAACC T AGC T A - - - - - - - CA T TG - AA T T ACGCAGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAACGGCCGCCA T C T TGGA T T T T - GCAGAAACC T CA T AGCCC T T C T AC T A - - - - AGT C T A T A T TGT T T AAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA TGGT T TG - - - TGAAGAGGG - - - A T T A T T A T T TGT TGCACCAA - - A T - - - A TGAGT A T T T AAAC T AAAAAACC T T T C TGT T AACCA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - T AA T CGGCCGCCA T C T TGGA T T T TG - CCAGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGT AGT T T AGT T T AAAGAGGG - - - A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAGT A T T T AAAC T AAAAAACC T T T C TGT T AACCA T A T A T AAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT T AG - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - - C T CGT ACGCCCA T AGC T A T - - - - - - AGT CACAAGCACACAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGGG - - - A T T A T T A T T AGT TGCA T CAA - - A T AAAA TGAGT A T T T AAACCAAAAAACC T T T C TGT T AACCA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - T AA T CGGCCGCCA T C T TGGA T CC TGC T CGT AC TGGCC T AGCCC T T C T AC TG - - CAGAA TGT T CCGGT CCAA TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - GT T TGGT T TGGAGT TGG - - - A T T A T T A T T TGT TGCACCAA - - A T AAAA TGAGT A T T T AAACCAAAAAACC T T T C TGT T AACCA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - GGCCGCCA T C T TGGA T T T - T CCAGAA TGCCCA T AGC T A T AC T AC T AAA T - - - - - - - - T T T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T T TGCAGAA T CGGCC T AGCCCC T C T AC T A - - - - CA T T TGAC TGGT C T A T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAC T T TGGT T T AAAGAGGG - - - A T T A T T A T T TGT TGCACCAA - - A T AAAA TGAGT A T T T AAACCAA - AAACC T T T C TGT T AACCA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - CAACCAAAC T A T C T ACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAA T - - T CAGT T T CCA TGGAG - - - - - - - T T A T T TGT T C T ACGAA - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T T T C TGT T AACAA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - T AACGGCA T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - GCGCGGC T T TGAGAGGA T AGA T T A T T A T C T CC TGCGCCACA - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCCGCCA T C T TGGA T T T TG - CCGT ACCGACA T AGCCC T T C T AC T A - - - - CGGC T A T A T TGT CAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CGGCCGCCA T C T TGGGT CC T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAA - - T TGA T T T A T AGTGGGT AAA T - A T T A T T TGT T C T A T AAAA - AAAAAAAAA T T A TGTGAAACAAAGAACGT T T CAGT T AACC - T AAA T AAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT T AA - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CG - - - GCCGCCA T C T TGGGT CC TGCCAGAA TGAACC T AGCCC T T C T AC TGAA T - - - - - - - - AA T A T - - A T AGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAA - - T TGA T T T A T AGTGGGT AAA T T A T T A T T TGT T CCA T T AAA - AAAAAAAAA T T A T C TGAAACAAAGAACA T T T CGGT TGACC - T AAA T AAGGT T - - - - - - - - - - T AA T CGGCCGT CA T C T TGGGT CC TGC TGA T AGCCCCC T AGCCCC T C T AC T - - - - - T AC T AGA T T T T T TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AAAAA TGT A T T T T AGA T AGAA - T AA T T A T AA T T AGCCACGGAGGGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CGGCCGCCA T C T TGGGT CC T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - T AACGGCA T TGT CACAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAA - - T TGA T T T AAAGGGGT T AAA T T A T T A T T TGT T C T A T AAA - - A T AAACAAAGAAC T T AA T TGAGGAAACC T T T CAGT T AACCA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGCCA T C T TGGA T T T T T CCAGAAACCC TGT AGCCC T T C T AC TGCA T A T T A T AGC T A TGT CCA T AAGA - - - - T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - C T C TGT T CAAGGAGGG - - - GTGA T T CGGAGT TGCGTGGA - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CGGCCGCCA T C T TGGA T T T T - CCAGAAC T C T T A T AGCCC T T C T AC T CAC T A TGAC T ACC T TGT CCA T AGT A - - - A T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAA - - T TGA T T T A T AGTGGGT AAA T - A T T A T T TGT T C T A T T AAA - AAAAAAAAA T T A TGTGAAACAAAGAACGT T T CAGT T AACC - T AAA T AAGGT T - - - - - - - - - - TGAACCGCCGCCA T C T TGGA T T T T T CCAGAAACCC TGT AGCCC T T C T AGT - - - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA TGGT T T T T T T T AAA T AAGG - - GCCAGC T AGT TGCGGCGT CAG - - GG - - - - - - - - CA T T CAAACCAAAAAACC T T T C TGT TGACCA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T - AAC T CGGGT TGT T CACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CGGCCGCCA T C T TGGA T T TG - CC TGA T ACCGCA T AGCCC T T C T AC T A - - - - T CA T AA T ACAA T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A TGTGC T A T AGAAAA - - - - - - A TGAGT A T T T AAACCAAAAAACC T T T C TGT T AACCA T AAA T AAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - T C T C TGT T A TGCCGA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC - - - - - - - - AC T A T T T ACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT T AA - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T - - - - - - - - T AC T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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