
Start crop Point End crop Point

MSA length = 549
TGA T T T AAA T A T AGA T AAAGAAGT AACCCAGACAA T AA T AA T T A - T A T T A T A T T A T A T T AA T T T AA T TGT C T T T AGT A T AA T T ACAAGA - A T T T T T ACC T - - - - - - - - - - T T AAA - - - - - T T TGA T AA T AAAA T CCGC TGT AA T A T CACCAGCAGT AA T ACCCACA T T - - - - - - - - - - T A T T C T AGAA - - - - - - - - - AA T T T T T T T T CC T
GGAA T CGGA T A T AGACAAGAAAGT AAACCAAACAGT AA T AA T T A - - - - - - T A T T A T A T T AA T T T AA T TGT C T T TGGT A T AA T T ACAC T AGAA T T T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAA T CCA T T T CGAA - T AC T T T TGAGAA - - - - - A T - - - - - - - - - - - - -
TGAA T - - - A T A T AGACAAAA T ACGT AACCAGACA - - - - - - - - - - - - A T AA T A T T A T A T T T A T T T AA T TGT C T T TGGT A T AA T T ACAC T AGAA T T T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAA T CGAA T A T AGACAAAAAAGC T ACCCAGACAACAA T AA T T A - - - - - - TGT TGT A T T AA T T T AA T TGT C T T TGGT AAA T T AACAC T AAGT T T T T A - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C TGA T T A T T AAAAAAA T CAGCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACACA T T T ACCGT AC T - T T T CGT A T A T T AA T T A - A TGA - - - - - - - - - - -
GGA T CGT AACGT AAACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAA T CGAA T A T AGACAAAAAAGT AACCCAGCCAA T AA T AA T T A - - - - - - T A T T A T A TGAA T T T AA TGGT C T T TGGT A T AA T T A T A T T AGAA T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA T AA T AA T AA TGA - T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C TGA T AA T T AAAA T AA T CCGCAA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - CCCACA T T - - - - - - - - - - T A T T T T A T T A T T A T A T T - - - TGGA T T T T T T T T
GC TGC TGAGCA TGT A T AAAAAAGT AACCCAGACAA T AA T AA T T A T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C TGA T AA T T CAAAAAA T CCGCAGT CA T ACAAC T TGC TGT AA TGCCCACA T T CAACC T T A T - T AA T AAACAAAAAA T C T - - - T T AA - - - - - - - -
GT AGCAAGGT A T A T AC TGG - - AGCCGTGT A T ACAAGGAAGT T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C TGA T AAC T T AAAAAC TGCGCAGT T A T A - - - - - - - - - - - - - - - CCCACA T T T AC T CGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A T T TGA T T
AAAA T TGA T T A T AGA T AAC - - - - - - - - CCAGACAC T AA T AA T T A - T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C TGA T AA T T AAAAGAA T T CGC TGT AA T ACAA T T - - - - - - - - - - T A T C T AC T T T T T T T A T A - AAAC T TGGGAAAGT CA T A T AC T TGCGT T T T T T
GGAA T CGAA T A T AGACAAAAAAGCAA T C T AGACCA T T A T AA T T AA T C T T A T A T T A T A T TGA T T T AA T TGT C T T TGGT A T AA T T ACAC T AGAA T T T T AC T A - - - - - - - - - - T T AAA T T C T CA T AA T T AAACAAA T C TGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCACA T T T AC T C T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGT T T T T CGA T
AACAGT CAC T ACA T A T TGAAAAA T AAC T CGAAAAGT AA TGA T AA T TGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C TGA T AA T T AAAAAAA T ACGCAGCAA T A T AACCCGCA - - - - - - CCCACA T T T AACC T AAC - AAC T CAA TGA T AAAAAGA TGT T CC - - - - - - - -
GGAA T TGAA T A T AGA T AAAAAAGACACCCAGACAAAGT AAA T T A - T A T T A T A T T A T A T T AA T A T CA T TGC T T T TGGT A T AA T T AC T C T AGAA T T T T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T TGCCC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGAC T T T T T T
GGAA T TGAA T A T AGA T AAAAAAGACACCCAGACAAAGT AAA T T A - T A T T A T A T T A T A T T AA T A T CA T TGC T T T TGGT A T AA T T AC T C T AGAA T T T T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T TGCCC T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGAC T T T T T T
AAAACAAAA T T CAGAAGAAAAAGT AACCCACACAACAA T AA TGA - TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - T T AAA T CC T T A T AA T T AA T AAAA T CCCCAGCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - CCCACA T T T ACCCGAGAAAAAGTGA TGAAAGTGC T A T A T T A T A T T T T T AG
GGAA T CGAA T AAAGACA T AAAAGT AACCGAGACAA T AA T AA T T A - T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGGA T T A T C TGT T AG - TGT T T T ACA T AAAAC T T - - - TGAGAC T T CGT C
- - - - - - - - - - - T AGT AAAA T AGA TGACC T CCCGGAAGAAA TGAC - C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAA T T TGCC - - - - - - T AAC TGAC - AAAAA TG - A T - - GT A T T C T CC T C
GGAA T CGAGT A T AGACGAAA T AAGT AACCAGACAA T T ACAA T AA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T A T AGC T T A TGAGTGGAAAAGGGA T CCAAAAAGT T ACAGGCA T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T C TGA T A T T T AAA T AAA T CCACAGT A T T ACAACCCGCAGT AACA T CCACA T T T ACCGT AGTGAAGCCAA T T AAAAA T A - C T A T CA T - - - - - - - -
CGA T TGA T A T A T A T A T A T A T A TGCAAAACAGACAGT AA T CA T T A - T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T CCGA T AA T T AAGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAGA T T T ACCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T T T T T
AAAAC TGGA T A T A T A T AGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T ACCC T AAA - T ACA T T T T AGCAGA T T A - - - T A T A T T AA T A T A
- - - - - - - - - - - CGAAAA TGT AAGT - - - - - - - - - - - T T AA T T T T C - T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAA T T TGCC - - - - - - T AACCGACAAAAAA TG - A T - - GT A T T C T CC T C
T AGACACGACA T C T ACGAAAA TGT AACACA T AC T AAAA T T A T AA - AGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C TGA T AA T T AAAAAAA T CCACAGT AA T CCAA T CCGT - - - - - - - CC T ACA T T T ACCC T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAA T CGAA T A T AA - - - AAGAAGT AACACAGACAA T AA T AA T AA T T A T CA T A T T A T A T T AA T T T AA T TGT C T T TGGT A T AA T T ACAC T A TGA T T T T AC T T - - - - - - - - - - TGAAA TGT TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGT A T T T - - - - - - - - - - ACCCC T T AGAAA T T T - A - - T CAGGT T TGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T A T T T ACC - - - - - - T AC T T T A T T ACAAGT T - A T T T T T AC T T T T A T T
GGAA T CGAA TGT AGACAAAAAAGT A T CCCGGACAA T T A T A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA - - - - - - - - - - - - - - T A T T TGAACAAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - -
GGAA T CAAA T A T AGA T T AAAAAGCAACCCAGACAA T AA T AA T T A T T A T T A T A T T A T A T T AA T T T AA - - - - - - T TGGT A TGA T T AAAC T AGAA T T T AAC T T - - - - - - - - - - T T AAA T T CCGA T AAA T AAAAAAA T CCGCAGT AA T ACAACCCGCGGT AA T A T CCA T A T T T ACCC T A - - - CA T T T T T T A T AAACGT - GT A T T A T T T T TGT T A
GGAA T CGAA T AGAGACAAAAA - - - - - - GCAACCAGT AACAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T T T CA T AA T T AAAAAAA T CCGCAGT AA T AAAACCCGCAA T AA T ACCCACA T T T ACAC T A - - AA TGC T T A T AAAAAAC T - A TGT T CAACA T - - - -
AGAA T CGAGT A T AGACAAAAAAGT AACCCA TGCAA T AA T AA TGA - CA TGA T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C TGA T A T T T AAA - CAA T C T ACAGT AA T AC - - - - - - - - - - - - - - CCGGT AA T CA T A T T A T AACA T T T AA T AAAAAA T T T A T AA T AA T T T T C T T A
AG - - - - - - A T A T AGGC T AAAAGT T AA T T AAC T TG - - - C T AGCGA T A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C T AC T AA T T AAAAAAA T CCGC TGT AA T ACAA T CCA T AGT AA T ACCCA - C T T T A T C T T AAA - T A T T T T T AA T AAGA T TGGT AGCAA T T T T AC T T
AGAA T CGAGT A T AGACAAAAAAGT AACCCA TGCAA T AA T AA TGA - CA TGA T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C TGA T A T T T AAA - CAA T C T ACAGT AA T AC - - - - - - - - - - - - - - CCGGT AA T CA T A T T A T AACA T T T AA T AAAAAA T T T A T AA T AA T T T T C T T A
GT AA T CGAGT A T CCACGAA T AAGCAAC T CA T ACAA T AACAA TGA - T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA T T C TGA T AA T T AAAGCAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T AGT T A T ACCAC T A - - - T TGGCGGAAAA T T C T T - T T T A T T CCAA TG
GGA T T CGAA T A T AGACAAAAGAAA T AA - - - - - - - - - - ACAGA T C T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T AC T AA T CAA T AAAA T CCGCAA T AA T ACAACCAGCAGT AA T ACCCACA T C - - - - - - - - - - T ACA T AGT A T AAAAAC - A T AGT T T C T T T CGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T AA T T A T T A T AACAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T T C T CGAAA T T ACAAAAA T CCGCAGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAGT T T T T T T AC T AGACCGT A T AAAAGGT T T T T AGT T T CC T T T CAA
AAA T T AGAA T AC T T A T AACAA T T T AAC T AAGGT AGT AGT A T T T TGAGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGA T T A TGC TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T A TGC T T
GGAAAACAGT A T ACACGAA T AAA T AACC T AGACAA T AA T AA TGA T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT AAGAGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T CAGA T AA T T AAAAAAA T ACGCAGT AAAACAACCCGCAGTGA - - - CC T AA T TGT T T T T A T A - T A T T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T T C TGA T AA T T AAAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T A T T T A T CC T AA T - CAGT CAAGAGAAAA T C - - - - GAAAACC T AC T T
A T AA T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACAA T AA T AA T T A - T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C TGA TGT T T AA - AAAC T CCGCAGT AA T ACGACCCGCAGT AA T A T CCACA T T T A T CC T A T A - AAC T T TGT AAAGGCAC - A T A TGCC T AC T TGT T
GAAA T CGAA T A T AGGT ACACAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T A T C - - - - - - - - - - AA T T T T T AAACA - - - - - - - A - - - - - - - - - - - -
AAAA T TGA T T C TGGAAAAAAAAGGAA T T CAAA T AA T A T T ACGAGAAACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGACCGAAAC T AA T TGAA T ACGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA TGA TGACAAA T AAAAAAA T CCCCAGT AA T ACAACCCGCAGT AA T ACCCACA T T TGCCC - - - - - T A T T T T A T AAAAAA T T - A T AGT AGA TGTGGT T
GAAA T AAAA T A T AGACAAA - AAGT AACCCAAACAGTGA T AA T T T - T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAA - - - - - - - - - A - - - - - - - T T T C T
AGT AGGT AAC T T A T ACCAAGAAGAAGAACAAACGAAAA TGTGT AGCA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T T TGA T AA T T AAA T A T A T ACGCAGT AACACAACCCGCAGT AA T ACCCACA T T T ACCC T AC - - C TGT T T A T A T CA T ACG - T TGT T T T T AAC T T AA
GGAA T CGT A T A T AGACAAAAAA T AAACCCAAACAA TGA T T A - - - - T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T C TGA T CA T T AA - AAAC T C TGCAGT AA T ACAACCCAGAGT AA T ACCCA T A T T T ACCA T A TGA T AC T T C T AAAAAA TGT T ACAAA T AA T ACC T T T
T AAGT CAAA T T T AAA T AAGAGCGAAAAGCAAGAAAAAA T A T A TGAAGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T C T AA T AA T T T AAAACA T CCGC TGT AGT AC - - - - - - - - - - - - - - CC T ACA T T AACCC T AA T - T AAC T AA T T T AAAAAA - - - - GTGAA T CCGT T T
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