
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6343
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - AAA T AA T CA T TGA TGC T A - - - - - - - - - - - - T T CAGGC T T TGAG
GGAGT A T T T AGGGT TGCCGT T AGGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - T CAC T T AAA TGGT T T C T AAACAA T T AA - - - - - T C T A T C T T T TGAA
T T T AA T A T A TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCCAAA TGGA T - A - - A T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T C - - - T T A T - GAACGGT T T T A T A T T T AACA - A T AAGT - - - - - - - - - T T TGAGA
GAGCACA T AA T A TGT CAC TGCGAGGCA - - - T - - - - - - - - - - - - - GA TGAC TGTGACGGCA T CGT AGGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGGA T ACCAGGT CGCAGTGT T T CCGG - - - - - - - T T A - - GT CAAGC T T T AGA
AA T TGGGA T TGCGA T AA T T - - - - - - - - - - - A T T T ACCAA T T T A - - A T AGT TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A - T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - T T A T - AGACGAGTGCC T T T - - - - CC T T T AA T TGT C T CGT CGT T T CGT T
TGA T T A T - - - - - - - - - - - - - CCCCAGA - - - TGT T T CAA T AGT A T - - - - - T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T T T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AC TGCGT A T AACGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAA T C T T T - T T T AACAA T T T T T - - - - - - T T T T AA T - - - - - - - - - T C T T AGG
A TGT T A TGT TG - - - T T TGGACCACACA - - - TGT T T CACC T C T A T AG - - C T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - CCA T CC T C T A T CCC T TGT T CCGA - - T T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T T TGGT ACGAC TGA T A T CGGAGA T AC T A T ACCGGC T T T ACGA TGAC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA TG - - - - - CGGTGA T T AAC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - CCCC T CCC T T ACA
T T T C T CAAAAAAGGT T AA TGT T AGGT A T - - T T T T T T AGAGAGAAA T TGAC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAGT TGT CAAA T AAAAAAA T A T A T AGCGT T CAA - - - - - C T CGT A T T T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T ACCC TGT C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAC T A TGT CA T T T A - - T T T AA - - - - - ACCA T C T AACAAA
AGA T AGT T C TGT TGT AACAAC T T T A TG - - - TGT T TGAA T A T T A - - - T - AGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - T T A T C TGA T T AC T TGGC T TGCGT - A T T T A - - - - - - T C T CCGT T T T AGG
AGA T AGT T C TGT TGT AACAAC T T T A TG - - - TGT T TGAA T A T T A - - - T - AGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - T T A T C TGA T T AC T TGGC T TGCGT - A T T T A - - - - - - T C T CCGT T T T AGG
A T AA TGGCA TGCGT C T CGGGTGA TGGA - - - - T T T TGGAGA T T - - - - - T CC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAC - - - - - A T C TGGT A T T T AC T CCAG - - - - - - - - - - - - GT CAGAAGT TGAG
GAAA T T T T T T AGGAAGG - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGGGT T A T AA T A TGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CA - T T A T CGA T T T A T A T T AAC
T T A T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT T A T T T A T C T T T C T T T T T T AA T
T CGT CC TGT T C T CGT C T CCA TGA T CC - - - - T T C T T T A T CC T C - - - - - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGC T A T T T T AAGAAAA T TGTGT AGGT - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A T AACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAAG - - - - - AAGAAGC T T A T ACCA T AA - - - - - - AC T A T CA T T T AA T T T CAAA
ACA TGCA T T T T A T T T CGT TGC T T T AC - - - - T C T T T T A T CGT T A T AA T ACGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - A T ACA T T TGC T T T T A T AGCA T T T CA T T A T TGT T A T C T T T T AGT
T T A T T T C T T CGAAAA T TGCC T CAAA T A - - - TGT T T AAA T A T T A T - - - - C T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - T T AGT AGCCAA T T A T TGT T - - - - - - - T T ACC T A T C T T T T TGT T T CA T T
AAA T T A T CAAACA T CCA T AA T C TGC T A - - - - T T T A T AAAA T CA T - - - - C T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AACCC T T T AAGAACAA T C T CAAAAAGAA T A T T CA TGC TGC T T AG - - T T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - T A T TGT T T CAC T T AC T AGCA T T AAGT T A - - A T AA T AC T T CGAC
GT A T A T T T A T C TGAA T T T T T C T ACA T A - - - TGT T T CCAGGT T A T AGCGT T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - CA T T T A T T T A T T T T CAAG - AA T T AA - - - - - T T C T C T C T T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - TGA TGAACAC T T T T C T CA - A T T T AGT CGT T ACACC T T T T TGTG
AGT T AA T CAAGGAAA TGA TGAAGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT AACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T A - - - - - - - - - - - - TGT TGA T
AA T A T T T C T TGCAGT T A T AGGT A T A T A T T AGA T A T AGAAA T T ACAA - AGGTGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - C T A - - C T TGGGT TGA T T CCACAA - GT T CG - - - - - - A T AGCGGCC TGAG
T AA T T T CGAC T CAC T CACCGA T CA T CA - - - CA T T T TGAA T T TGT AA - A T T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAAAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - A T T T CA T T A T T T A T T AAA - - - T T AA - - - - - A T T C TGT T T T T T T
GGAGCCC T C T T TGGA T AA T A T CACACA - - - - T T T CA TGT T T CGA - - - - A T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - T T AGCAGT T AA T T TGT C T AGT AGAAC T TGA T T A T CCACCCC T C T TGT T
T AAAA T CC T T C T T A TGGT T T C T AGACA - - - - GT T AAAACA TGACAAGA T C TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - AGGT AA T CAACGGCA T AA - - - - - AA - - - - - GC T AAGT T CAAGG
T AACA T T C T T AACAACAA T ACAAGA - - - - - A T T T TGAACACCA T - - - AGGTGTGACGGCA T CGT A TGCAGAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - GGT T AAAAC T A T TGGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AAA
A T A T TGGT AGAA T T T TGAAACAAAA T AAAA - GT T T AA T T T T T A TGA T AGT TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - C TGT AAAC T T T CC T T CGA - - - - - - - - - - - - - GGT T TGT ACGAGT
A T AAA T A T T T A T AGCAAGT T CCCCACA T A T AGT T TGA T T T T T A T - - - A T C TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - AGAC T A T A T T T A T C T T AA T CC T T A - - - - - - A T T T T T T T C T AA T
ACAAAAACA T AA TGCAAAAA T TGCAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T TGT T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - AGGTGT C T C T AGT CGCAC - - - - - - - - - - - - C T T C TGT T T T AGA
AAAA T T T T T TGT AC T T ACAACA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT C - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - AGACGGT T ACGT T T T AAACA T C T A T T T AACAA T C T AA T CCGAA
CCA T C TGT T TGAAA T TGT C T CGGCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - T AC TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T C T - - - - - - T C T C T T T TGT AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T T T T CAC - - - - CC TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CA - - - - - - CGT A TGT AAC T T T T T T CAA - - - - - - - - - - - - T ACGT C T A T T AAA
AAAA T A T AACAAAA T AGC T A T T T AAAC T AA - T T T CAAAC T T T A - - - - AAA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAG - - - - - CCC T AAA T A T A T T T T TGA - - - - - - - - - - - - GC T A T A T T TGGCC
AAAA T A T AACAAAA T AGC T A T T T AAAC T AA - T T T CAAAC T T T A - - - - AAA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAG - - - - - CCC T AAA T A T A T T T T TGA - - - - - - - - - - - - GC T A T A T T TGGCC
AAAA T A T AACAAAA T AGC T A T T T AAAC T AA - T T T CAAAC T T T A - - - - AAA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAG - - - - - CCC T AAA T A T A T T T T TGA - - - - - - - - - - - - GC T A T A T T TGGCC
AAAA T A T AACAAAA T AGC T A T T T AAAC T AA - T T T CAAAC T T T A - - - - AAA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAG - - - - - CCC T AAA T A T A T T T T TGA - - - - - - - - - - - - GC T A T A T T TGGCC
AAAA T A T AACAAAA T AGC T A T T T AAAC T AA - T T T CAAAC T T T A - - - - AAA TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAAG - - - - - CCC T AAA T A T A T T T T TGA - - - - - - - - - - - - GC T A T A T T TGGCC
T T AA TGT CA T T AGACGAGAC TGGT AAAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CAAG - - - - - GT A T A T T AA T A T C TGTGA - - - - - - - - - - - - AGT A T ACA T T AA T
T CA T T CA T T TGGT T T T T TGA T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGTGACGGCA T CGT A TGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T C T AA T T T ACA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGCGCA T TGG - - TGTGA - - - - - T C T T CC T TGCA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T AA T T T T T T CCGCA T - - - - - - - - - - - - A T A T T T A T T CA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAGA T CA - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CA - - C TG - - TGGTGGT TGT TGT T ACCG - - - - - - - TGA T CGT TGCGT T C T AGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T C T ACCACGCGGT T AA T CAGAACAA T T CA - - - - - CC TGACAA T AGT AA T T A T A T - - C T T TGACACCGCGCCAGT ACGT T
T AAA T AACC TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T TGAAA T T T A T - - - - - - TGTGACGGCA T CGT ACGCAAAAAGA T A T A T T T T A T T T AAAC TGT A T AGT T - - - - - - - - - - A T T T AA TGCGT A TGAAGAACC T T T ACCACGCGA T T AA T CAGAACA T T T CAGT T T A T CGGGCGAA T A T T TGT A T AACGT TGAA T T A T CA T C TGT T C TGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AA TGCGT A TGACGAACC T T T ACCACGCGGT T AA T CAGAACA T T T CA - - T T T T T TGT T A T T AA T T T T T A T A T - - T T T AA T T A T T A T T C T T T T T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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