
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6055
- - - - - - - - - - - - - T CAAA T AAA - - T A T T T T T T A T T T T TGGT - - - - T A T T T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA T A T T T A - - - - - - - T A - - - AAA T AAAAA T T AAGT ACAA T T T T A T T T T T A T C
T T AA TGAC T T C T T - - - - - - - - - - ACGT T A T T T A T T T A - - - - AAAAAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAAA T A T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAAA T C T A T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA T C T A T A T T AA - - - - - - GAAGGAAGT AC T T CA T T CAAGT T C T AA T A TGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC - - CAAA T TGCA T TGA - - - - - - - - GACA T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAGAC - - - T T T A - - - - - - - - GGT A TGT A T T TGACCC T AA T CAAACC T T T A - G
CGGAAACAAC T AC T CA T AAAA - T - CAC T T T TGAC T T - T AA T - - - - - - - - - - GT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAG - AA T AGT T CAA T C T ACAACAC - - - - - - - - - - - - T A - - - - - T C T ACA T T T CAAAACA - - - C T A T T T - - - - A
T T T CAAAAAA T T T T - - - A T A - - - A T A T T TGAAC T T AA - - - - - AAAGA T AC TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
T AA T T A T T A T T T A T - - - - - - - - C - CGAC T C TGGT T T - T A T T - - - - ACAA T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAACA - - - - - - - - - - T A - - - AAC T AACA T TGAA T AAGGA T C T AA T TGT T - - A
CCAGT T ACC T T T T - - - - T AA - - - - TGT A T T A T AA T T - AAA T AAA - A T ACA TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAA T A T CA - - - - - - - - - - - AAGAGT AAGT A T T AA T AAAA - T T CA T C T - - - - A
T T AGTGCA T CA T T CCAAACA - - T - CGAC T T AGAGCC - T AA T - - - - - - GAGTGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - GCCCAAA T ACAC T AC TG - - T CGC TG - - - - C
T AAAAAAA T A TGGT - - - AAGAA - A TGGC T CAAA T T AA - - - - - - - - AA TGC TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACAAA T - - - - - - - - - - - - - T AAGAAAA T AAGGAACCA T AA - - GGA T T T T T T CA
CCA T AAA T A T T AC - - - - GAA - - - - T AGT T T AA TGT T A T AGT - AAGAGAAC TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAAGA - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T AA T T AACAACAGT T T T A T T A T T - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGC T T AAAC TGG - - - - - - - - C TGA T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAC TGGT A TGT A T TGAAACA T A T TGA T T A T T T AAAAAAC T T A T A T T T T T A T T
T A T A T A T T T C T T T T - - - GAGCG - - CGT AA T AGAC T CA T AC T - - - - AAGA T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAAAG - - - T T TGT - - - - - - - A T T T T AAA T T A T AACAAGAC T T CGT A T T T A - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T TGCAA TGA - - - - AAAAGT AGGCGT T T AA T AGT CA T T CAA TGT T T T T A - TGT T T T C TGTGT T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAAAAGT T CAA T T T T CAAAAGT A - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T AAC T C T T ACACC TG - T T CA T T T T - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAAAAGT T CAA T C T T CAGCACC - - T AA T T AGC T T A T - - - - - ACACGT T T AACGAGGA - - GT ACC T AA T - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCACGACAC TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGT TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGA T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
T AAGT TGGT T T CG - - - - - - - - - - - TGGT TGA TGT TGG - - - - - - - - - - AA T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAGT A T T AC T TGT T T T A T T T AC T T AA T AA T T TGA T A T T A - A T CA T T T T T - T A
T A TGT A TGT T T T T - - - - - - - - - - GT C T C T TGT AAGCA T T A T ACCACAAGGTGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACACAA T TGT T AAC T T T T T TGGGGT T AAAA T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T TGT ACGT T - - - - - - - - AACA T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T A T AACAAAC - - - - - - - - - - - - - - - TGGCCAGA T T T T T T T ACAG - - - - - - - - - - - - A
- - - AAAGAA T T C T - - - - AAG - - - - CGA T A T AA T T T T A T AA T - - - - AC T AC TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGCCACGA T T T T A - - - - - - - - - - - GAC T C TGT A T ACACGAA - - - - CACGT TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACACAC - - - - - - - - - - - - - - GAAA T AA T C T T T CAC TGCCA - - - - - - - - - - - CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAAGGA T A - - - - GAGAAC TGGTGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAAC T - - - - - - - - - - - - - T AAGAGT AAAGT T AA T T AA T C - - - - - - - - - - - T A
T AAACACAA TGC T T CAAGGA - - T - CAGT T TGG - - - - - T T A T - - - - - - - - GTGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - T T T T AGT TGT AC T AC - - - - T T A T T T - - - - A
T TGT AAAAC T AAA - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AC TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAAC - - CA T T TGT C T T A T T - AGT C T A T A T T TGGA T AAAA - - GT T T T T - - - - T
T T CAAAAAA T T C T - CAGAA T - - - - CGC T A TGT A T T TGT - - - - - - - - TGA T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T A T AACA T TGT T C T T T A - - T T A - GAA T AAAA T AC T CAGA T ACGA T TGT ACGC T AA - A
T CGAGGCAAA T C - C - - - GAA - - T - CGA T TGAAAC TGA T CA - - - - - - - C T C TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - C - T T T A - - - A - - - - - - T AAAAA T T T CAA TGCAC - - T T A T T T - - - - G
T C T AGA T C T T T T C T - - - AAAGA - A TGAA T CAGA T ACA T AA T - - - - - - T AGTGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AC T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAGA T - - - T T CA - - - T A T - - GT A T TGT AGC T AAACGA TGT TGT AGT T A TG - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACACAA - - - - - - - - T A T A T - AAGGT T A T A T T T A T ACAAAA - - - - - - - - - - - - A
TGAAAGC T T T C T C T - - - AAA - - T - T AC T T T ACAGT - - T AA T - - - - - GCAGTGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACAAGC - T A - - - - - - - - - - - - A T AGAAGGT TGAAAAGCAC - - GAA TGT - - - - G
TGCAAA T A T T T T CC - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AAA - AC TGGTGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAACAAA T AGT T CAA T C T T CAACAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T T - - - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T AA T T T T A T AC T - - - - CAGGGTGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACACAGT T A - - - - - - - - - - - - T CAC T AAA T T TGAC T T AAGT TGT A T T T - - - - A
A T ACAAGA T A T T A - - - - CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T C TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACA T CA T T A T T T A T T T AA T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - A T A - - - - - - - -
TGGC T T CAC T T T C T T AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACAAAGA T AAC TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAACAAA T AGT T CAA T T T T CAACAA T A - AA - - - - - - - - - - - - - - T AACAGT T A T AGAAA T A - - T TGC T A - - - - G
T AAC T ACC T C T A T T CAAA T A - - T - T AA T C TGAA T A T - T AA T AAAA TGGT A TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACA TGG - CA T TGA - - - GAC - - AC T AAAAAAC T CAGGA TGC - - T T A T T - - - - - A
TGAGGAAGT T T T T - - - - AAGAA T - CGGC T CAGA TGC - CAA T - - - - CGCCA TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T C T ACAAAGAAAAAGT T CAA T C T T CAGCACGC - T A T C T A - - - TG - - - - - T T CC TGT T T AA T T ACAG - - T CA T T C - - - - A
T AAAAACCA T T T T - - - - GAAAA - AAAA T T AA T T T T T A - - - - - - - - AA T TGTGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACAAA T - - - - - - - - - - - - - T AAAAC T AAAGT T T CAAAAAG - - - - - - - - - - - T A
T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACA T A - - T A T T T A T T T AA T T A T A T A T A T A T A T A T A T AAGT - - C T A - - - - - - - -
CGAGGT TGC T CCC - - - - - - - - - - - CGAA T T AAC T CGACAAC - - - - GAGGC TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAA T AGT T CAA T T T T CAACAGAGT TGT T AAGT T T AA T A T A T T T A TGT T T T A T AA T A T - T T TGT A T T T - - A
T AAAAACCA T T T T - - - - GAAAA - AAAA T T AA T T T T T A - - - - - - - - AA T TGTGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - T AAAAC T AAAGT T T CAAAAAG - - - - - - - - - - - T A
- - - - - - - - - - - - - - CCAAAGAA T - T AAA T T AAAAA T A T AAC - - - GAGA T T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T T T ACAACAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
T AGAGGCCA T T T T T T AAAGCAGT ACA T T T T T CC T A T T TGACGAAAAC TGT TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAA T AGT T CAA T T T T CAACAAC T - - - - - - - - - - T A T - - - - - - T A T A T T TGCACA - - - - - T T A T T T T T A - -
T CC T T T T T T T T T C - CAA - - - - - - - TGAC T ACAAC T T A - - - - - - - - GGT AC TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAA T AGT T CAA T T T T CAACAGGT C T A - - - - - - - TGT - - AC TGT CAC T C TGAA T AGAA - T T CAC T T T T - T A
T C T AGGTGC T C T T - - - - ACACA - GCA T T T T A TGCC T A T AA T - - - - GCCAC TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAAAAGT T CAA T C T T CAACAGCC - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAA TGT T CGAGA T CAC T T T CACCA - - - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AC T A T CAACAAAGAAAAAGT T CAA T C T T CAACA T TG - - - - - - - - - - - - - - - CCAAGA T A T C T AAGT AAAA - - - - - - - - - - - T A
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