
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6350
GAA TGCA - - GAACGT A T T AAGGAAAA T T AAGGA TGT ACGGA T - - - - - - - - TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACA - - - - - - AAAA - GAA T TG - - - - - TGT AAAGGAAGT A T TGAAAGG - - - - - - -
GTGAA T A - T AAGT C T T T T A T CGT A - A T T AGTGT T AAA T AACC - ACGT AAC TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGT AAC - - A T A - AAA T A T AC T T A - C T T T ACA T AA T CC TGAGA T A - AAGT T -
GT T T T T A - T A T T T A TGT T A TGT T C - T T T AAAA T CAAAGAA - - - - CA T T AC TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAA T T AC - AA T - - AGCC T T - - - - - T T A T T AGA T TGT A T T AAAAAA - T A T T T -
A T AGGT T - TGTGT CC T T T ACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T AA TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAA T T AA - AA T A - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T T AGTGT T ACC TGAA T AGT A -
A T AACGA - - - T A T A T T CAA T CACAAA T T TGCGT T CAGT AAGT - - T A TGTGTGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAA T - - - - GA T - - GAAC T AAA T - - - C T T CA TGCAA TGT T A - - - - - - T AA T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T CACA T T T T T T AA T ACAGGT T AAA T T A T T T T AA TGCAGCA T T AAAA T AA T AA T T T
A T A T AAA - TGAAAC T A T T ACGAAAAAAAAAAA T T AACAAA - - - T T C T AAC TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAA T T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T A T A T A T T ACAC T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T CGA T ACCAA T AAA - T AGT A -
A T T A T T C T T T AC T ACA T T T T T A T AA T T TGA T AA T AGC T AAGA - AAAC T A T TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA - T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAA T AAC T AA T T AGA T A T T ACAAC T A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T ACGGAGT T ACA T CA - T AAAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC T T - CA T T AAA T T A T AAAAGCCA T ACGT T TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAACGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T A TG - TGT CAACACCC TGT ACAC T CGT CA T TGGGT T A - - - A TGGAGGTGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGGAGG - GGT A - AAAC T T AA T - - T T CCGAC T AAGT A T A T T CGAAA T AA T T -
A T A T A T A - - - - - T A T A T T A TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGTGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T - AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAA T A TG - AGT AAAAA T T T T A T T C T T T CAAAC T T T CACCAAAA T A - T AAA T -
AAAAAGT T TGA T T ACCCAC T AA T AAA T T AA T T T T T T T AAAGT - T A T A T C T TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA - T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACA T A T C T - CA T ACAAAA T AAA T - - - T T T AA T TGT A T A T C T CCGAAAAAA T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGTGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGT T AGC - - - - - GA T TGAAA T - - - A T T AGT T CCGC T T CAACGT A T AGAGT C
A T A T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAACA T CC T A T AA - - - - - A T A TGTGT T A T A T T T T A T T T T T - AGT CA T A - - GT A T TGCAGT AA T T AAA T AGT TG - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGGA T TGA T TGA - - - - - - - - - - TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T -
CGACAGA T T AA T TGT C T TGT AAA - AA T TGT T AC TGACAAG - - - - - - - - - - TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAA T CC T - AA T A - - A T T T A - - - - - - - T T A T A T CGC T A T T AAAA T A - - - - - - -
GT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGCGAA T T CGAAAA - - - - - GT A T - TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA - T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGGT A T - - - - - - - - - T T AAA T - - C T T T AA T T T C T T A T T AGAAAA - - AAC T -
GCCGCACGTGGCCAC T T AAGAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGT T T C TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T AGAGGT AC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAA T A T CAAA T A - - - - - CAA T T T A T T TGT AA T T AACA T T AC T CCA - CAAAC T
AACCAAAA T T T C T A T A T T A TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT CA T TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGT CA T - AA T A - AAA T T AAA - - - - C T T CAC T T AACAA T AGAAAAA - - - - - -
AAAGA T T - T AAGT A T A T T T TGC T A - T A TGT T A T T AAGT AA - - - - T A TGT C TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA - T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAA T AAC T AA T T AGA T A T T ACAA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T -
A T AGACA - T AGAA T T T T T AGAAGGA T T A T AGA T C T A T TGTGT T AAGCCAGTGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA - T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGCCAGT ACCCG - - - - - - - - - - - - T CA T CAGCCGT ACCAAGGT AA - - - - - A
T AA T AAA - A T A T T ACC T T A T ACAG - A T T T A T T T T AAA T AA - - - AAAC T TGTGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAAC T TG - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGA T C - T ACA T A T C T T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT A T TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T AAAAA T T A T AGAAA T AAA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAA T A T C T AA TGC - - - - - - - - - - - - T AC T ACCAGAAA T CAACAGAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAA T A T C T AA TGC - - - - - - - - - - - - T AC T ACCAGAAA T CAACAGAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAA T A T C T AA TGC - - - - - - - - - - - - T AC T ACCAGAAA T CAACAGAA - - - - - -
GT T T T T T T A TGA TGT T TGA T AACA T AAAAAAA T TGGT CAAGCAAA T T AGA TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGACAC T A T A T T A T T T AAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGA TGT TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGA TGT T AA T CCAAA TGGAA T - - T A T CAGCGAGGCGCCAAACCAA T AA T T T
A TGGAAA - TGT T T T T A T T AA - - - - - A T T AA T A T A T AAAGGGT - - GA T AAC TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T CACA T T T T T T AA T ACAGGT T AAA T T A T T T T AA TGCAGCA T T AAAA T AA T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - TGACGT AAAC T T A T T T T TGGCAAA - - T A T ACCAA TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T A - - - - - - - - - - - - - CAA T T A T A T - - - T T T T T T C T CA TGC TGACA T AA - AA T T -
GCAGA T A T T A T T T T T A T CAAGGCC T T T T ACCGT TGAAAAA - - - ACGC T AGTGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGC T AGT AA T A - - - - - - - - - - - - - T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAGT T AGT T AA - - - A TGT T A T TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGA T CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T
GTG - - - - - - - - - CA T T T T A TGAG - - GT ACGTGT TGAGT AAGT - - TGA T AGTGT T A T A T T C T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGA T AGT AGT - - AAA T T AGAA T A T T T T CGAA TGGTGT T A - - - - - - TGACG -
ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGCAC T AAAAAA - - - - - - - - - - TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA - T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAGGT T C - CACC - - AA T T AAA T T A T CGT AA T ACAAAAC T AA TGTG - - AAA T -
GTGT AGA - T A T C TGCA T T AGGT T CA TGTGGTGT T C T T CAAGT - - CC TGT T TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T CACAC TGT T AAA T A - - - - - - - - - - - - - T T TGA T T T T AAAA TGACACGC - - - - - -
GAAAACC T T T AA T T T C T AA T CGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACGGA TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAACGGAAAA T C - - - - - - - - - - - - T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGT TGA T T AAAGAA T A T AGAA - - T A T AAGGT TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAAAGGT T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAACGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACAAA TGCACCAAAGT A - - T A T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T T AAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACA T T TGT T AA T AG - - - T CAAA T T AAA T TGA TGT AA T AA T AA TGAAC - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGTGTGA TGA T T - T TGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAGT T TGT T T ACCCAC T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACAC - - - - - - A T ACAAAA T AAA T - - - T T T AA T TGT A T A T C T CCGAAAAAA T T -
AAAAAGT T TGA T T ACCCAC T AA T AAA T T AA T T T T T T T AAAGT - - - - - - - C TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T CCGAAAAAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - T T T AGGT ACAA TGT A T AGT CAAAAAGT - T CCCA T T TGT T A T A T T T T A T T T T T AAGT T A T AGGGT A T TGCAGT T A T T AAA T AGGT T - - - - - - - - - - T A T T ACA T T T T T TGGT CC T T CGA T T T T AAAAGAAC T AA T T AGA T A T T ACACCA T T - AA T A - - - - - - - A T T CACA T T AA T A TGACA T T CGAACAA T AA T T -
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