
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6628
CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCG - CGTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T AC - - AC T CA T AA - - - - A T - - AAA - GACA TGT T T - - - - T A T - AAAA - A T T T A - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T AA T C T T AAC T A T T T AAAGA - AACC TGAAC - A TGT A T CAAAA - A T ACAA T
CA T AA - - AA T T AGT A T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - T T T T AAAA T T T C - - GAA T AA T T T CGTGAA T T T A T CGT AA - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AA T AAA TGAGT T T CA T T A T T T T AAAAGC T C T CAA TGAAA T AGGAAGA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGAGT A - - - - - - - - AAAA - - - - - - - T
- - T AAGAGCAGAGTGA T A T CA T C T C - - - - - C T C T CAA T CCAGT T T A T C T T TGTGGTGCAACCAAACCAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AA T AAA TGAGT T T CA T T A T T T T AAAAGC T C T CAA TGAAA T AGGAAGA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC TGT TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - T T AAAGA T A T CA T AA T A - - - - - - - - AAAAGA T T T AA T
- A T AA T A - - - - - - - - - - - - T A T T T TGAAAGT AC T T C - - - - - - - - AAGA T A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - T T TGGT AAA - - - - - - AAAAG - - - - - - -
T A T AA T AAA TGAGT T T CA T T A T T T T AAAAGC T C T CAA TGAAA T AGGAAGA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T AA T A - - - - - - - - - - - - T A T T T TGAAA - - T T T T A - - - - - - - - AAGA T A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGGA T - T TGT A T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AAA - - - - - - - - - - - - CGT T T T AAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACACAAC T T AAAA TGT C T AA T AA T AGTGT AGT AAAGCCA T CGAAAGGGC TGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T C T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAA - - - - - - - - GAACA T T T T T T AAA TGT T T - AGGA - GT T CCGC
T A T AA T AAA TGAGT T T CA T T A T T T T AAAAGC T C T CAA TGAAA T AGGAAGA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T AA - T T TGT A T AA - - A T AAA T AA T T T A TGAAAAG - - - - AAAACA T T T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T CAA - - - - - C T CA - - - - - - - AA TGACA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - AACC TGT AGAAAGTGT - A T CAGAA T CAA T
GA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCGC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGAC T C T AAACACA T T T T T ACA - - - - T T T AA - - A T T T T T AAA - AA T AGAA T A - - - - T A T - T A T A - A T T T AA T
T A T AA T AAA TGAGT T T CA T T A T T T T AAAAGC T C T CAA TGAAA T AGGAAGA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T TGCACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T A T AAA T - CA T C - - - - GGT CCA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T AA - - - - - - - - - ACGAAAAAAGA T CC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T T A T T T T AAA T T T A T - - - - - - AA T C T T T T A - GT A T A T CAAAA - A T T CA - T
T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CC TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T A T T T A T AAA T T T T T A TGAA - AA T T TGT T A - - - - TGT - - - T A - A T A T A - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCGT T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T TGT T T T AAC T A T T TGT A T A T AAA T T AC T AAGTGT A T CAAC TGA T T T CC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T A T T - - - - - - - - - - - - AA T T CCA TGAACA T - - - - - - - - - - ACACA T T TGTGGTGCAACCAAA T CAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - T T T T AAA T A T T T A T AAA - GA T C T T A T AAA TGCA T - GAAA - GT C T T - T
T ACAAAG - - - - - - - - - - - - T CGA T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - AAGCAAA TGTGGTGCAACCAAACCAA TGC T AAAACAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T AAAA - - - - - - - - AGAA - - - - - - - -
T A T AA T AAA TGAGT T T CA T T A T T T T AAAAGC T C T CAA TGAAA T AGGAAGA TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AA T T AGC T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - T A TGGCAAC TGT CGAGT AA T CA T T T ACC TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - - - T AAA T AA T T T T AAA TGA T T T T T T AAACGAA T T AAAA - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGT A TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA T T A T T T AGTGT A T T T A T AAA T AACC T A T T CAA T - T T T CGT AA - AA T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T A T TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T C TGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - CA TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACACGACCC T AAACACA T T T T T ACA T AACA T AAAA T A T T C - - AAGGAA T CCAAAGAA TGT T CAA T AA - A T T T AA T
- CCAAAA - - - - - - - - - - - - AC T CGTGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGTGGTGCAACCAAACAAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C T AC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T AA - - - - - - - - - - AA T - GTGT AGT AA T - - T A T CAAACC - - T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T C T T AAAGT - - - - - - - - - - - - - T AA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGCCAA - - GCGCC - - - - - - - - - - TGACGC TGTGGTGCAA T CAAA T CAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AAAAA T - - - - - - - - - - T A TGGCAGCAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAAC T CA T T C T T ACA - - - - AA T AAA T A T C T A TGAA TGA TGTGGCACA TG - - - - AAA T - - - - - - - A
T AGGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAAAG - - - - - - C TGGAGAA T T C T TGTGTGGTGCAACCAAA T CAA TGCA T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AAGAA T - - - - - - - - - - T A TGGCAACAA T CGAGT AA T CA T T T ACA TGACCC T AAACACA T T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T AGCAAGAG - - - - AAGAA - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - AA T AA T C TGA T AAA TGT A T T AAAA - - - T T T A T
- A T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC T TGTGGTGCAACCAAA T CAA TGC T T A T T AAGCAAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAAA TGTGGTGCAACCAAA T CAA TGC T T A T T CAGT AAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC T TGTGGTGCAACCAAA T CAA TGC T T A T T AAGCAAAC T C TGC T A T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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