
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4606
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T AAGAG - - - T T ACAA T A - - - - - - T T TGT T A T A TGT A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T T A T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAAAAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAAA - - - - - - - - - - - - AAC T T C T AA T A T T - - - - - - - CCA TGCA TGGT - GT T A
AACC T AAACGA T A T T CA T ACAAAA T T AA T A T T AA - - - - - - - - A T CGCAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGGGACCA T T T T AAAA T T A T AC T AAAA T AGT T C - - CCGT AC T T T T TGGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T AAGAG - - - T T ACAA T A - - - - - - T T TGT T A T A TGT A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T T A T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAAAAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAAA - - - - - - - - - - - - AAC T T C T AA T A T T - - - - - - - CCA TGCA TGGT - GT T A
- - - - - - A T T TGAA T CA - - - - - AAGC TGAGA T - - - - - C T T T T AAAGGACAC TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGACACC T CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A
- - - - - - A T T TGAA T CA - - - - - AAGC TGAGA T - - - - - C T T T T AAAGGACAC TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGACACC T CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A
CAGT CAC TGCAAA T CCAC - - - AGGC T CGT AGCAA - - - T T T - - AAAGCAGC TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A T T T ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGCAGCCAACAAAAA T T CACAAAAAGC T AAA T A T AAGAAGGCAAGCGCCCA
CAGT CAC TGCAAA T CCAC - - - AGGC T CGT AGCAA - - - T T T - - AAAGCAGC TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A T T T ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGCAGCCAACAAAAA T T CACAAAAAGC T AAA T A T AAGAAGGCAAGCGCCCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAA TGT T T A T AA T AAA - ACA TGCA T T AA T - - - - - CA T T AAGA T T - - T - T T C T
AGCGGACA TGGGAGGAA T ACACGA T T AGAAGTGGT T A T T T T AA T CA TGT T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCCGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGT AGAGGC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T A T CGT AAAAAA - - - - - GAAGTGAAAC - - - C T T T C T T A T T CCAA T C TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - AAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACA - - - - - - - - - - - - - GAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T A T CGT AAAAAA - - - - - GAAGTGAAAC - - - C T T T C T T A T T CCAA T C TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - AAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACA - - - - - - - - - - - - - GAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T CGC T ACGAGT AA - - - - - GAA T CGAAA - - - - T TGT TG - - - - - - - - - C TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACA - - - - - - - - - - - - - AAAAA T CA T AAA T T - - - - - - - - - - - - TGCAA T - GT T T
AA T T T ACA T T AAACAA - - - - - CAAC T AGT AA - - - T T A T T T T AC T T A T AGT TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAA T AGT AA T AAGAG - AACA TGCCAAAA T - - - - - - - - TGAGACCAA T - T T CA
AA T T T ACA T T AAACAA - - - - - CAAC T AGT AA - - - T T A T T T T AC T T A T AGT TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAA T AGT AA T AAGAG - AACA TGCCAAAA T - - - - - - - - TGAGACCAA T - T T CA
AAA T CGC T ACGAGT AA - - - - - GAA T CGAAA - - - - T TGT TG - - - - - - - - - C TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACA - - - - - - - - - - - - - AAAAA T CA T AAA T T - - - - - - - - - - - - TGCAA T - GT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAGAA - - - T T A T T C T A - - - - - - - T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGA T A T - - - - - - AAAGT T T T AAA T T T T T - - - - - - - T T A TGAA - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAGAA - - - T T A T T C T A - - - - - - - T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGA T A T - - - - - - AAAGT T T T AAA T T T T T - - - - - - - T T A TGAA - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGACGACA T TGT - - A TGC TGT TGGT T A T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA T AGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AA T T A T AAA T T AA T ACA T AAACCA T AGT AA - - A T T A - - A TGCCCCC TGT T AGA T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT AC T T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACACCCCCCACCCAGAAAACACA T CACAGT AAA T A T A TGAAACC T AAC - GT T A
T A T T AA T T A T AAA T T AA T ACA T AAACCA T AGT AA - - A T T A - - A TGCCCCC TGT T AGA T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT AC T T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACACCCCCCACCCAGAAAACACA T CACAGT AAA T A T A TGAAACC T AAC - GT T A
GGCCCACCC TGT A T AA T T CCAACAA TGACAA T AA - - A T T T T A - - - - - GTGTGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCCCACCC TGT A T AA T T CCAACAA TGCCAA T AA - - A T T T T A - - - - - GTGTGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACACAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACC TGAC T CAAA T T CA T AC - T A T A T AACA T CAA - - - - - - - - T T TGA T AGTGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGA T AGA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T
CACC TGAC T CAAA T T CA T AC - T A T A T AACA T CAA - - - - - - - - T T TGA T AGTGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGA T AGA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T CCAAGT T A - - - T T T T CA - - - - - AAC TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T A T A T AA T T T T A T T T ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGT AACAA T AGA - - - AAC T TGACA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T CCAAGT T A - - - T T T T CA - - - - - AAC TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T A T A T AA T T T T A T T T ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGT AACAA T AGA - - - AAC T TGACA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
AGT AAAC T C T AAA T AA - - - - - CAGT AAAAA T - - - T T T T T C T A - - - - - - - A TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGTGT A T A T A T A - - AAA T A T CC T A T T C T A - - T T T A T T T T A TGCAGT - GT C T
AGT AAAC T C T AAA T AA - - - - - CAGT AAAAA T - - - T T T T T C T A - - - - - - - A TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T TGT A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGTGT A T A T A T A - - AAA T A T CC T A T T C T A - - T T T A T T T T A TGCAGT - GT C T
AACACA T AACAAAA TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AGA T AGAAGT TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCCCACCC TGT A T AA T T CCAACAA TGACAA T AA - - A T T T T A - - - - - GTGTGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T A T AAAAAA T T AA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGCAC T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGCAC T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T AAA T A TGA T T T T T A
AA T A T A T AAAAAA T T AA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGCAC T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGGAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT ACC T A T - - - - - - - - - - T AAACAGT T A - GAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAGCAC T A T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T AAA T A TGA T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAGT TG - GAGT T T T A T T T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAC T T CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGAGT TG - AAGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAGT T CAA T ACA T AACAC T T AGGT T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A
CA T ACA T T A T AAACACA T ACAGA T T T AAAAA T AA - - A T T AAAAAAGA T A T TGT T A T A T A T A T T T AAAAA TGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T AGGT ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CA T CGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T T AGGC T CAGA T AA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGGT AAC TGT T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - T AGA - - GT TGT T AGT T T T A T T - - - - - - T A T TGCAAA T T CAA T ACA T AACAGT CA TGA TGT CAA - - T CA T C T T CGA T AAAA T T T A T T AAGGT T T AC - T T C T
GA T T AGGC T CAGA T AA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGGT AAC TGT T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - T AGA - - GT TGT T AGT T T T A T T - - - - - - T A T TGCAAA T T CAA T ACA T AACAGT CA TGA TGT CAA - - T CA T C T T CGA T AAAA T T T A T T AAGGT T T AC - T T C T
GGT T - - - - - - - - A TGAA T - - - CGA T T AA T T T T AA - - A TGT - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - T AGA - - GT TGT T AGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAA T CCAA T ACA T AACAA T A T C - - - - - - - - GGGGGT AAC T T A T T - - - T TGGT AAAGC T T C T T - GC T A
GGT T - - - - - - - - A TGAA T - - - CGA T T AA T T T T AA - - A TGT - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - T AGA - - GT TGT T AGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAA T CCAA T ACA T AACAA T A T C - - - - - - - - GGGGGT AAC T T A T T - - - T TGGT AAAGC T T C T T - GC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA - - GT TGT T AGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAA T CCAA T ACA T AACACAGT C T T T T AA - - - A T CA T T TGCAAA T AC - - - - - T CAAGTGC T ACGC T CA
AA T T A - - CA T AAAA T AACAA - AAAA T AA T A T T T A - - T T T ACAA T T A T TGT T A - T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - T AGA - - GT TGT T AGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAA T CCAA T ACA T AACAA T T - - - A T T T AAAAAACA T A T T T AA T T - - - - - - - T TGAA T T T T A T - GCCA
AA T T A - - CA T AAAA T AACAA - AAAA T AA T A T T T A - - T T T ACAA T T A T TGT T A - T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - T AGA - - GT TGT T AGT T T T A T T T A T A T A T A T TGCAAA T CCAA T ACA T AACAA T T - - - A T T T AAAAAACA T A T T T AA T T - - - - - - - T TGAA T T T T A T - GCCA
AA T TG - - GTGACA T CAGT - - - AAA T T AA TGGCGA - - T T CA - - AC T A TGAC TGT T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - T AGA - - GT TGT T AGT T T T A T T - - - - - - T A T TGCAAA T T CAA T ACA T AACAA T - - - - - - - - - AA - GT T A T A T T C T A T T - - - T T T A T AAAGT TGT AC - GCCG
AA T TG - - GTGACA T CAGT - - - AAA T T AA TGGCGA - - T T CA - - AC T A TGAC TGT T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - T AGA - - GT TGT T AGT T T T A T T - - - - - - T A T TGCAAA T T CAA T ACA T AACAA T - - - - - - - - - AA - GT T A T A T T C T A T T - - - T T T A T AAAGT TGT AC - GCCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T C TGT T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T - - C T TGCA T C T A T A - - GAAA T AGTGT T A T - - ACCACAA T AA T T A TGT - T A T A T A T A T T T AAAAAGGAAAA T A T A T T T A T AA T T T T A TGT A T C T A T - - - - - - - - - - T AGA - - GT TGT T AGT T T T A T T - - - - - - T A T TGCAAA T T CAA T ACA T AACAGC T T T T A TGT CA T AA T CA T T T T C T A T CAAA T T A - CAAAAGT TGT A - GT CA
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