
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2992
A T T AAAGC - - - - T T C - A T AA T T ACCAA T C TGGCAG - TGA T - - - - - - - - - AAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T CCAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T T TGC - - - - - - - T A T C - T T T T AAC TGGT AGT A T A T T T C - - AGT T AA T T
T - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - T A T T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T CCAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACGCGTGCAAGGACCCCA T T AGA T AAC T A - - - - - - - - - - T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT T
T CCA T AAA - - GA - - - - - CAAA T T T CAC T CC T A T AA - T AAAGAAA T AA T T CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T CCAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T T T CG - - - - TGT AA T A - T C T T AGACAAGGAAAGAGAGGT AGAC T TGT C
C TGAAAAG - - - - - - - - AAAA T T A T CAAA T T AA T A T - - - - - - - - - T A - - - T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACGCGTGCAAGGACCCCA T T AGA T AAC T A - - - - - - - - - - T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT T
C T T AGAAA - - T A T A T - - GAA T T T ACGT T T T CA T AC - CAAA - - - - - - - - - GAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCA TGGACCCCA T TGT A - A T T T T AG - - - - - T A - T AGT TGA T T AAAAAAAGAGT A - - A T T A T T T T
C T T AGAAA - - T A T A T - - GAA T T T ACGT T T T CA T AC - CAAA - - - - - - - - - GAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T ACAGGGT CG - - - - - T A - T A T TGGGT AAAA T A T ACGAGG - - AG - - - - - -
A T AGT T T C - - - - - - - - TGGA T CA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T CCAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCC T A T TGT T C T CCCAA T - - - - - - - - T T T T CGA T CGAA T T C TGTGAG - - A T C T CA T C
A T TGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T A T AA T - - - - - - - - - - - - - CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A TGAAA T CCAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T T T CA - - - T T A T A - - - - - T A T AAAA T A T ACAC - - - - - - - - - - - - - - GAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAAA T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA T T T T - - - - - - - - GT T T CAA T ACAAACCAAAA T A - - - - - - - - - -
CCGGGCGAGTGA T T AAAAAAGT AAAAAA T T TGAA T - TGGT AAAACAA - - CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGACAGGACC T C - - - - - CAGGGT T CA T T AAAAA T CAAGACA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCGC - - - - - - - - - - - - - T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGCACAAGT AAACACAA TGGT C T CCGT T A T T AGT AAAGA T A - - - - - - - - - -
C T AA T AA T - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T T C T AC - - - - - - - - - - - - A T T C T A TGT C T AAAAA TGACA - - AA TGCA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAC - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT AGAA T CAC T - - - - - - - - GC T T T T A T AAAAAAAAAAC TG - - AAGC T AAG
T AAA TGT A T T T A TGT - - - - - T T AC T AAA T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T ACGAG - - - - - - - - - - - - T T T TGGTGAAAGT T TGAAACA T T AA T T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T CCAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T C T T T AGT ACC T - - - - - - - - T T T T C T TGT AAGAAAC T T CCA - - AA T TGA T T
AC TGT AGA - - - A T T T AAAAAC T A T T AGC T T T AAAAC T AAAAAAA T AA T T AAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - A - - CA T TGTGAA T A T T AGC - A TG - - AGCCAA T C
AA T T TGGA - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGT CC T TGCACGTGACGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T ACGC - - - - T TG - - TG - - T AGTGCC T A T A T AAGCGA T A - - AA T T T AGT
TGCGGT AA - - - - T T T - - AAA T CC T T AGA T CAGAGC - T ACAAAA - - - - - - T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCAGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T ACA T T - - - - - - - - - T A - T T T T CGACAAGAAA T C TGAAA - - AA T T A T T T
CCA T AAAA - - - - T T T ACAAA T T C T AAAA T TGA T AG - T - - - - - - - - - - - - CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T CAGT CAAAAC T - - - - - T A - GT TGT A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CAGAAG - - - A T T TGGAAA T T A T AA T CAAAA T A T - T AAA - - - - - - - - - GAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGCAGAGG - - - - T T T - ACAAC T T CAGCCAA TGAA T TGGACA - - AAA T AAAA
GCAAGACA - - T AC T T - - A T A - - - - AAA T C T TGTGA - - - - - AAA - - - - - - GAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGA T CGAGA T C - - - - - - - - - T T T T TGACAA TGA T A T T T A T A - - - A T TGT TG
CGAAGAAA - - - - - - - - - A T T T CA T T AA T T CCAGAA - - ACAAA - - - - - - - CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T AAA T CAG - - - - T T T - - - - - - CA T AGAAAA T AAAAACGACG - - GA T T T T TG
- - - - T AGAA T T A T - - - - AA - T TGT T T T ACA T A T AC T TGAAGAAA - - - - - GAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGC TGAGT T T CA - - - AA T AGCCA T AAAGC T AGAAAAACAA T T T A T T TGAAC
CCAAGAAA - GCGC T CAAACA - T A T AA T CCCAGCAC T T AACAAA - - - - - - CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT TGA T T - - - - - - - - - - - - T T T T CGACAA T ACGGT A T A T A - - - - - - - - - -
T T ACA - - - - T TGT T C - - - - - - TG - T T T C T T TGCAC T T AAAAA T A T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T T AAAA T T AA - - - AA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T CACAC T T AC TG - - - - - - A - T T A T T CC T T AAAAGT TGGT T A - - - - - T T AA T
- - - - - - - - - - T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGGT T AC T AGT C - - - - - - - - T T T T TGT C T A T T AGA T A TGC T - - AA T T CGAC
C TGAAAAG - - - - - - - - AAAA T T A T CAAA T T AA T A T - - - - - - - - - T A - - - T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T A T T AAAACA TGTGT - - - - - T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T T A T T A T T T T T T AACA - - T A T A T T T AAAAA T AAAGA T A - - AA T T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGCGAAAAAAAAA TGT T - - AA T T T T A T
AAAGT T TG - - - A T T T A - - - - T T A T CAC T T TGGCCA T - - - - - - - - - - - - - T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T ACAAACGCACG - - - - - - - - C T T T CAGCGAAAAAA T A T A - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AGACAAGGAAAGAGAGGT AGAC T TGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T AAA TGA T T T A T T T T - - CACA T T T T T CAAAAA T T AA TGGCG - - AAA T T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - T A TGT T C T CAGT - - - - AAAGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T AAGTGAAAAAG - - - AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - T A TGT T C T CAGT - - - - AAAGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T AAGTGAAAAAG - - - AA TGG - - ACAGGGA T AGGAGAA TGGGAA - - ACGAGT
- - - - - - - AA T T T T T T - - - - - T T A T TGAA T T AAAGACCAAAAAGAGAA T TGAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAACA T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT TGAA T T T T A - - - A - - - - T C T T T AGT A T AAAAA TGAAGAA T - - - - - - - -
T A TGGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACA T AAAGT T AAAAAGAGAA T T T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAACA T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T AA TGT T AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGT T T AAG
GCAA T C T CA T CGT T T - - - - - - - - - T AAGCA T A T AC T - - - - - - - - - - - - - GAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGT T T CGT - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T ACCCC T CC T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC - ACA - - - - - T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CAGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGC TGAGT T T CA - - - AA T AGCCA T AAAGC T AGAAAAACAA T T T A T T TGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T CG - T C T C T AGGCCA T T - - - ACAA T AA T ACAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGTGGAAGCCAG - - - - - T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAA T T A - - - - - T T A - AA T - T A T CAAA T T T A T AA T - - - - - - - - T AAC T CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCA T T T TGCAGT TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T TGAA
T CAAA T T A - - - - - T T AAAA T - T A T CAAA T T T A T AA T - - - - - - - - T AAC T CAA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA T A T T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T TGCAGT TGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGGGGT CC T TGCACGTGT CGGGT AAAA T T CAAA TGT T T A TGA T T T C T A - - - - - - - - - - T AGAAA T CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T T C T T AGA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAGT CA T AAA T A T T TGAA T T T T ACCCGACACGTGCAAGGACCCCA T TGAC T T A T TGAA - - - - - - - - T T T T CAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T CCGT T A T T AGT AAAGA T A - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T A T AA T AAA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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