
Start crop Point End crop Point

MSA length = 829
TGGGAA T T T A T AACAAA T A TGAGAAC T CCCCCCGT A T A T C TGA T A TG - - - T T T A T AC T T T T AC T T T AC T TGT T AGAAAA T A T T A T AAGT T A T AA T T C T AA - - - - - - - - - - T ACAAGAA T A T T TGTGA T T ACACGAAGCAGA T A T T T T A T T T T TGT CCA T AA T T TGAAGC - - - AC TGT ACG - GCGTGAA TGAGCA - - A T - - - - - - - - CAA T
TGAAAA T T T AGGACAAAAA TGAGAAC T CC T CCAGT T T A TGTGA T T T - - - - T T T A T AC T T T T AC T T T AC T TGT T AGAA T A T A T T AAAAGT T A T AAA T C T AA - - - - - - - - - - T A T AAAAA T A T T TGT T A T T AGC TGAAGCAGGT A T T T T A T T T - - - - - - - - - GT T CGAAGCA T - GCCACGTGT C - - - - - - - - - - - - - - GT CAAGA T C T AACC
T CAGAA T C TGT T AAAAAA T ACCAAAGTGT T C T CAAA T AGT TGT T T T T - - - T AGA TGT T T T AA T T T T T C T TGT T C T - - - - - - - - - - - - - T TGT A T T T T T AG - - - - - - - - - - T AAAAGAA T A T T T CCGA T T AGACGAAGAAGGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - GT T CGAAGC - - - ACAGAGT CGTGACAACAAAA T C - - AG - - - - - - A T AAA T
TGGGAA T T T AGAAGAAAAA T AAGAA T T CCCC T AGT T T A TGGGA T A T T - - - T T T A T AC T T C T AC T T T ACA TGT T AGAA T A T A T T AAAAGT TGT AA T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGA TGT - - A T T TGGGTGT T T T T CGC T T AAGA T T C T T AA - - T T T T A T T
TGGGA T T T T AGAAGAAAAA T AAGAA T T CCCC T AGT T T A TGGGA T A T T - - - T T T A T AC T T C T AC T T T ACA TGT T AGAA T A T A T T AAAAGT TGT AA T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGA TGT - - A T T TGGA TGT T T T T CGC T T AAGA T T C T T AA - - T T T T A T T
T AGGAA T T T AGGACAAAAA TGAGGA T T CCCCCA T T T T C TGTGA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - C T C T AC T TGT T AGAA T ACA T T - - AAGT T A T AA T T C T AA - - - - - - - - - - T A - - AGAA T A T T TGTGA T T AGACGCAGCAGGT AAC T T A T T T T TGT CCA - - GT T CGAGGCA T - A T T T AACA TGT A T T ACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGA T AGACGAAAA T AAA T T TGT AA T T CC T T C T CC T C T ACAAGA T AGCA - - - - - - - - - T T T TGC T T T AC T TGT T AGAA T A T A T T AAAAGT T A T AA T T C T AA - - - - - - - - - - T A T AAGAA T A T T TGTGA T TGAACGAAGCAGGGA T T T T A T T T T TGT T CACAGT T CCAAGT A T - ACGA T T CA T T T C TGTGAGAAAA - - - - - - - - - CA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T ACAAGA T AGCA - - - - - - - - - T T T TGC T T T AC T TGT T AGAA T A T A T T AAAAGT T A T AA T T C T AA - - - - - - - - - - T A T AAGAA T A T T TGTGA T TGAACGAAGCAGGGA T T T T A T T T T TGT T CACAGT T CCAAGT A T - ACGA T T CA T T T C TGTGAGAAAA - - - - - - - - - CA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T ACGAAA T A TGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T ACAA T A T AAC TGCGT T AA T CCAAAGAAACG - - - - - - - - - ACCAGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T ACGAAA T A TGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T ACAA T A T AAC TGCGT T AA T CCAAAGAAACG - - - - - - - - - ACCAGC T
TGGGAA T T T AGAACAAAAA - - GAAAC T T CCCCC T T T T A TGTGGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T A T AAGT - - - AC T ACCAGT - - - - - AAAAAA T C T - A T T AAAAAA T AA T T
AGGGAA T T T AGCACAAAAAGGAGAAC - - - - - - - - T CCC T CAGT T A T T A - - T T T A T AC T T T T AA T T T AC T TGT T AGAA T A T A T T AAAAG - - - - - - T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGCAAGCA T - AC T A T A T ACA T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - -
A T T T T ACCGACGACAAAAA T - - GAACCCC T CCAGT T T A T A TGA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AC T T C T T CGAA T A T A T T AAAAGT T C T AA T T C T AA - - - - - - - - - - T A T AAAAA T A T T TGTGA T CAGACGAAC T AGGT A T T T T A T T T T T A T CCA - - GT T CGAAGT - - - AC T T TGTGGGGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAGA T T A T T TGCGA T T AGACGAAGCAGGT AGT T T A T T T T T A T T CACAA T T CGCAAC - - - AC TGTGCGT C - - - - - - - - - - - - - - GT T AGA - - - - AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T AGAGT A T A T T AAAGGT AA T AA T T C T AA - - - - - - - - - - AA T AAGAA TGT T TGTGA T T AAA TGAAGCA - A T A T T T T A T T T T TGT CCACAGA T CAAAAC - - - CA TGTGTGGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CGAAA T - - - A T A TGA TGT T TGC T AGGAAGT T T C - - - - - - - GT CA T T C
T CAGAA T T T AGGACAAA T A TGGGAA T T T T CCCAGT T T A TGTGA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AA T TGT T AGGA T A T A T T AAAAGA T A T AA T T C T AG - - - - - - - - - - T A T AAGAA T A T T TGTGA T T AAACAAAGGAGGT A T T T T AA T T T TGT C - - - - GT TGGAAGC - - - AC TGTGCGT C TGT A TGAAAA T C T T A T T AA T AGACAA T T
T CAGAA T T T AGGACAAA T A TGGGAA T T T T CCCAGT T T A TGTGA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AA T TGT T AGGA T A T A T T AAAAGA T A T AA T T C T AG - - - - - - - - - - T A T AAGAA T A T T TGTGA T T AAACAAAGGAGGT A T T T T AA T T T TGT C - - - - GT TGGAAGC - - - AC TGTGCGT C TGT A TGAAAA T C T T A T T AA T AGACAA T T
A TGGAA T T T AGAACAAAAA T AAGAAC T CCCCCAGT T T A TGTGA T A T T - - - T T T A T AC T T T T AC T T T ACGTGT T AGAA T A T A T T AAAAA T T A T AA T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AAGC T - - - AAAGT TGG - CCGAAGT TGAA T A - - G - - - - - - - - - - AAG
A TGGAA T T T AGAACAAAAA T AAGAAC T CCCCCAGT T T A TGTGA T A T T - - - T T T A T AC T T T T AC T T T ACGTGT T AGAA T A T A T T AAAAA T T A T AA T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AAGC T - - - AAAGT TGG - CCGAAGT TGAA T A - - G - - - - - - - - - - AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T AA T TG - - - CC T C TGAGAGAGT A - - - - - - - - - - GC T AAC - - - - - - - -
A T AGAA T T T AGT - CAAAAA TGAGAAC - - - - - - - - T T T A TGTGA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGAAA T T T AGGACA T AAA TGAGAA T T CCCCCAGT T T A TGT AA T A T T - - - T T T A T AC T T T T AC T T T AC T TGT CAGAA T A T A T CAAAAGT T A T AA T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A - - - A T C T AAA
- - - - C T T T AA T AA T AAAAC TGAGAAA T A T ACC T AGA T ACGT AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAGAA T A T T T T TGA T T AGACGAAGCAGGT A T T T T A T A T T TGT T CACAA T T CACAACA T - GC T AGGT AC T T A TGT T T AA T CA T - - - - - - - - AC TGAGT
GTGT T A T T T AGA T CAA T T ACGT T AAAACAAC T AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T T T T C TGT AAGT A - - - - - - - - - - - T T CCCA T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AGCA T T AAA T AAAAAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAGAA T A T T TGTGA T T AGA TGAACCAGT T T T T T T A T T T T T - - - - - - - GT T CGAAC TGT AGCGA T T AA T T TGT AGT C T AA T A - - AAGAA T AGAC T AA T
CGGCAA T T T ACGA T AAAAA TGAGAAC T C T CCCAGT T T A TGT AA T A T T - - - T C T A T AC T T T T AC T T T AC T TGT T AGAA T A T A T T AAAAGT T A T A T C T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGGAA T A T AGGACAAAAA TGA T AAC T CCCCCAGT T T A TGTGA T AGT - - - T T T A T AC T T T T AC T T T AC T TGGT AAAA T A TGT T AAAAGT T A T A T T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGC T T T T A T AA T AAA T A TGTGAA T C T TGT T A T T CC T T AA T T TGCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T T
TGGAAA T T T AGGACAAAAA TGAGAAC T CCCGCAGT T T T T T TGA T AAA - - - T T T A T AC T T T T AC T T T AC T TGT T AGAA T A T A T TGAAAGT T A T AA T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGAA T T - T AGGACAAAAA TGAAAAC TGACCCAC T T T A T T T AA T A T T - - - T T T A T AA T T T T AC T T T ACC TGT T AGAA T A T A T T AAAAGT T A T AA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGAA T T - T AGGACAAAAA TGAAAAC TGACCCAC T T T A T T T AA T A T T - - - T T T A T AA T T T T AC T T T ACC TGT T AGAA T A T A T T AAAAGT T A T AA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T T C T C T AAGAGC - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AAAAC - - T A T T A T A T A T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAGA
TGGAAA T T T A T A - AAAA T AGGAGAA T T CCCCCAGT T T A TGTGA T A T T - - - T T T A T AC T T T T AC T T T AC T TGT T AGAA T A T A T T AAAA T A T A T T C T AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGGT AC T ACAGC T AA TGTGT AA T T ACACCAGT T A T AAA T AA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAGGT T A T T TGTGA T T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T AAGCA T - AGTGGT AGT AAA T AAGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGGT AC T ACAGC T AA TGTGT AA T T ACACCAGT T A T AAA T AA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAGGT T A T T TGTGA T T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T AAGCA T - AGTGGT AGT AAA T AAGT AAA TGT - - - - - - - - T A TGAA T
C TGT AA T T T AGGAAAAAAAAAAAAA T A T CACA TGT T T A TGTGA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC T TGA T AAAA T A T A T TGAGAGT T A T AA T T C T AA - - - - - - - - - - T A T AAGAA T A T T TGTGA T T AAACGAAGCAGGT A T T T T A T T T T TGT CCAG - T T CAAGCACA T AAC T T AGCACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGGAAC T AAGGACAAAGA TGGAAAC T C TGCCAA T T T A TGTGAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AA TGGT T AGAA T A T A T T AAAAGT T A T AA T T CGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGCAA T T T AGGAAAAAAA T - GAGAACCC T CCAGT T T A TGTGA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T A T A T T AAAAGT T A T CA T T C TGA - - - - - - - - - - T AAAAGAA T A T T TGTGGT T AGACAAAGGAGGT A T T T T A T T T T TGT CCACAGT T CGAAGT - - - AC TGGGTGT C - - - - - - - - - - - - - - AGCAGT A - - - AA T T
- - - - - - - - - - - - - - ACAAACAACAAAC T CAC T T T T ACA T AGGA T AC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGAA T A T T TGTGA T AAGA TGAAGCAGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGCAA T T T AGGAAAAAAA T - GAGAACCC T CCAGT T T A TGTGA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T A T A T T AAAAGT T A T CA T T C TGA - - - - - - - - - - T AAAAGAA T A T T TGTGGT T AGACAAAGGAGGT A T T T T A T T T T TGT CCACAGT T CGAAGT - - - AC TGGGTGT C - - - - - - - - - - - - - - AGCAGT A - - - AA T T
- - - - - - - - - - - - - - ACAAACAACAAAC T CAC T T T T ACA T AGGA T AC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGAA T A T T TGTGA T AAGA TGAAGCAGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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