
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1474
GC T T T T C TGT T A T TGGT T T A T AAA T T TGGAAA T ACA T TGC T T T - - - - AAA T AAACACA T CAAAA TGT C T AGGGAA T AAAGGT AAAAAC TGTGT T TGT AAA - - - - - - - - - - T CAGAGAACACAAAA T T T T AAC T T TGT CCCC T AGACA T T T TGA TGTGT CAAAAAAAAAAAA T AA T TGGGA T ACGCA T T AA T T AAC T AA T A T T - A T A - AA T
GAAACA T T T A T T T T T - - - - - - - T T T T T T T TGAAAGA T C T - T T - - - AAA T A T ACACACA T CAAAA TGT C T AGGGGACAAAAGT AA T TGCCGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - T CAGAGAACAGAAAA T T T T AAC T T TGT CCAC T AGACA T T T TGA T - T T C T AC T - - - - GA T T T TGGTGT A T T T A T AC - - - - A T CA T AAAAAA T T AAC T - AA T
GT T T T T CGTG - - - - - - - - AA TGC T A T T T ACGACA TGGGT T T T - T A T T AAA T AAACACA T CAAAA TGT C T AGGGGACAAAGGT AAA TGCCGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - TGAAA T AAA T C T AAGAAA - - - - - - - - AGACGT C - C T - - - - - - - -
AGAGC T C TGA T T T T CGT T - - - - - - - - TGACAAAA T AGTGCA T C - - - - T T C T AAAGACA T T AAA T TGT T T AGGGGACAAAGGT AA T TGC TGT T T T TGT AAA - - - - - - - - - - T CAGAGAA T A T AA T A T T T T AA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGA - - - - - - T A T T T TGAAAA T A T - - - - - - T A T A TGGT - T T - GT A - - A T
A T T T T T AGA T T T C T A T CC T A T AC TGC T T T T AAGGA - - - - - C T - - CA T AA T T AAACACA T CAAAA TGT C T AGGGAA T AAAGGT AAA TG - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - A T AAAA T AA T T T AGA T CAGT - T CA - - - A T A T A T C - - - AAAA - AA T
GT T C T T T A T ACA T T T T - - - - GG - - - - T AACAGAA T T T T T T A T TG - - - - - - T AAACACA T T AACA TGT C T AGGGGACAAAGGT CCA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - GA T T A T AACA T AGA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T T T A T T TGT C T T T T A T TGT A - T C T TGT T A T AA T T - - - T T A - T T T AAAA T AAACACA T C T ACA TGT C T AGAGT ACAAAGGT AAA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGACAACCGTG - - - - - - - T C - A T T - - - GGTG - CC - A T A - - AA
GTGT T CACAA T T T C T T TG - - - - - - - - T A T CAA TGT A T T CA T T - AA T A T AC T ACACACA T CAAAA TGT C T AGGGT T CAAAGGT AA T TGCCGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - T CAGAGAACACAAAA T T T T AAC T T TGT - CCC T AGACA T TGTGA TGTGT T AA T AA T A - - - - T CA T T T T AGA T A T A T - - - - - - T AA T AA T AAC T - A T A - - - -
CA T CCCAC T A T T T T T T ACAA T A - T T T T A T T TGAA - - - - - A T TGAAAA T A T T AAACACA T CAAAACGT C T AGGGGACAAAGGT AAA TGC TGT AC T TGT AAA - - - - - - - - - - T T AGAAAACACCAAA T T T T AAC T T TGT CCCC T AGACA T T T T AA - - TGT TG - - - - - - AGAAA T AA T T T T AAA T AAAA T T - A T T AAA TGT A T T T AA T A T AGC
- - - - - - - - - - T A T TGT CAGAAA - T TGT A T T AGAA T T AAA - - - - AGT T AAA T AAA T ACA T CAAAA T A T C T AAAGAACAAAGGT AA T TGTGGT A T T T T T AAA - - - - - - - - - - T CAGAGAACACAAAA T T T T AAC T T TGT CCCC T AGACC T T T T AA TGTGT T A T A - - - - GAGAGGAA T T T AGAAAAGG - - - - - - - T T T T A T T - C T T A TG - - AC
AA T AACAA T A T T T TGT A T AGGGT C T C T - - - - - - A T T T C T T T T T - - T T T AA T AAACACA T CAAAA T A T C T AGAGAACAAAGT T AAA TGCCA T A T T TGT AAA - - - - - - - - - - T CAGAGAACACAAAA T T T T AAC T T CGT CCCC T AGACA T T T TGA TGTGT T A T A - AAGAAAA T AA T TGT CAAC T CGGA TGAA T AAAGT A T AAGC - - - - T AA -
GA T T T T ACAA T A T T A T TGAAAA T T T A TGAAA T AA T T T T T - - - - A T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - GAA T A TGGT T TGA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T C T T T T T A T T C TGA T AAGT AGCGC TGCCAAAAA T T T T C T T - CAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAGA T AAAGGT AAA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACACAA T T T AGC T ACA T A T T A - - - - - - - - - - - TG - A T - - - - -
A T T C T T T T T A T T CCGA T AAGCAGCGC TGC T AAAAA T T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAGACAAAGGT AAA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACACAA T T TGGT T ACA T A T T A - - - - - - - - - - - TG - A T - - - - -
T TGC T T AA TGC T A T T T TGT A T A T T AA T T T CGAAA T A T T T T C T - GCA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - GT C T AGAGGACAAAGGT AAA T AC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T - - - - - - - - - - - - - AA TGT T T A T T A - - - AAA T A T - - T T - - - T - AA -
A T T T T T T A - - T AAC T CC TGGT - C T A T T T T T T A T A T T T T T - - - - - - - GGAACAAACACA T T AAAA TGT C T AGGGAACAAAGGT AAA TGCAGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGAAAA T CCAGTGA T T T - - - - - - T A T AAGAA - C T - - - - T AA -
T T T T CC T T T AGCGCAC T T T AAA - T CGT AC T T AAAA T - - - C T T - GA T T AAA T ACACACA T CAAAA TGT C T AGGGGT CAAAAGT AAA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGC T AC TGGGA T T C T - A T C - A T T AAGT A T T - C T - A T A - AA T
TGT CAAA T T AAC T CA T T AAAAA - T T A T A T T C T AGA T AGGT T ACA T T A T AA - - - - - - - - - T AAAA T A T A T AAAAGACAAAGGT AAA TGCCGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - T CAGAGAAAGCCAAA T T T T AGC T T TGT CCGC T AGAGA T T T T AA - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T - AC - AA TGGAA - T T - A T A - GGT
ACGT T T AGAG - - - - - - - - - - - - ACAAAA T CAAAA T A T AGT T T - GGA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CGA TGGT AA T TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - T AAGAGAACACAAAA T T T T AAC T T TGT CCCC T AGACA T T T TGA TGTGT T A T A - GAA T AAGGT AAGT T T CC T AC TGA T T AGT T - - - - - - - - T TGA T T - A T C
T A T T T T T T AA T ACAA T TGGGGA T T CGGA T T TGAG - - - - - T T C - T ACCA T A T AAACACA T CAAAA T A T C T AGAGAACAAAGGT AAA T AC T ACGT T TGT AAA - - - - - - - - - - A T AGAAAACACAAAAA T T T AAC T T TGT CCCC TGGACA T T T TGA TGTGT T AA T A - - C T CAAA TGC T T CAGA T AAACA T T AA T CA T A T T T A - T T - T T T T AAA
C T T T T C T T T A T CC T T T T T AGAAA T T CCGAAA T T CAGT T A - - T - - - - - T T A T AAACA T A T CAAAA T A T C T AGGGGACAAACA T AAGTGT C T T A T T CGT AAA - - - - - - - - - - T CAGAGAACA T AAA T A T T T T AC T - TGT T CC T T AGACA T T T TGA T - - - - - - T AAAGCGAGAA T AAGAAAA T AC T T T T CCAA T AAAA TGT AC T T - - GT - AA T
A T AGGT ACCC - AA T T T T T T T T A T AA T C T A T AAGCCGT T A - - - - - T T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAGAACACAAAA T T T T AAC T C TGT CC T C T AAACGT T T T AA T A T A T - - T A - AG - GT T AA TGA T T T T A T T A T - - T T T AA T - T AA T AAA - T C - ACA - AA T
A T A T T A T T TGT - - - - - - - - - - - T T T T CA T T AAAAAA T - - - - - - - - - GAAA T ACACACA T CAAAA TGT C T AGGGGACAAAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAGCACACAAAA T T T T AA T T T TGT CCCC T AGAAAA T T T AA TGT A T T AC T - - - - T AAAC TGC T A T AA T AA TGC - - - - - - - A T AAAA T - GT AAAA - AGT
GT T TGTGGT A T AGC T T C T AA TGT AGT T T T T AACA T T T T T - - - - GGAAAAA T AAA T ACA T CAAAA TGT C T AGGGGA T AAAGGT AAA TGC TGT A T T TGCAAA - - - - - - - - - - T CGGAGAGCGAAAAGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - GA - AAAAAAAA T T C T ACAGTGT - - - - - - ACGAAGCG - T T - - - - - AGG
C TGT T T A T AA T T C T T T TGAA T AAAAC TGT T AAAAAAC T A T T T T C T A T T AC T AAACACA T CAAAA TGT C T AGGAGACAAAGGT AAA TGC TGT A T T TGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A - AA T
ACGT A T A T T T T T CCC T CACA T AAA T A T A TGAGAGCA T T T T TGGA T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - GT C T AGAGT ACAA TGT - AAA T T T TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - T CAGAGAACACAAAA T T T AAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACGAAAAA T AA T C T CAGCAAAA - - - - A T T AAAGA T AA T T - - - - CAA T
T T T T T T A T T A TGT ACA T T AACA T CCGT A T T AACA - - - - - T T A - A T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAGAACA T AAAA T T T T A T C T T TGT CCCC T AGACA T T T TGA - - TGT T - - - - - - - AGAGA T A T T T T AAA T T A T - T T T - A T - AAA T ACA - TG - A T A - AAG
AAC TGTGT T T CGT T T A TGAGCA TGC T T A TGAAAGT T T T A - - - - AGC T T T A T AAA T ACA T CAGAA TGT C T AGGGGACGAAGGT AAA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGGTGT AGGT T T T T T T T AA T AA T A T T ACCGAAA T AAA T - - - - CAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAGAACACAAAA T TGT AAC T T TGT CCCC T AGA T A T T T TGA TGTGT T AAAC - - - T AAGGT AGAC TGGGT ACGGA TGAGC T ACAGGT T A T TGC T C - CA -
- - - - - - - - T AAGT AAA T AAA T A - - - GT AA T AGGG - - - - - GTG - A T C T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAGAACA T ACAA T T T T A T C T T TGT CCCC T AGACA T T T TGA - - TGT T - - - - - - - AGAGA T A T T T T AAA T T A T - T T T - A T - AAA T ACA - TG - A T A - AAG
AGA T T T C T AAC T T T C T T C - - - - - - - - - - AAAAAAGA T - - T C T T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGC T A T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - T CAGA T AACAC - - - A T T T T AAC T T TGT CCCC T AGACAC T T TGA TGGGT T A T TGAAAAAGAACAC T T TGAC T A T AC - - - - - - - G - ACGT A - C T - A T A - T A T
GCAC T CGT T A T T C TGT CCCAC T T T T A T T T C T AAGT C T A T T T T - - - - - AAA - - - - - - - - - - - AAA TGT C T AGGAAAAAA TGT - AAA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - T CAGAGAACACAAGA T T T T AAC T T TGT CCCC T AGACA T T T TGA TGTGT AA T A - - - GCAGAA T AGA T ACAAAGT T CC T T A - - - GGA T A T T - T C - T TG - AA -
GC T T C T T T AGC T T T TGTGGA T - - - - - - - CGAGAAAAC T T T T T T - - - - T AA T AAACACA T CAAAA TGT C T AGGGAA - AAGGGT AAA TGC TGTGT C TGTGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGT T T A TGT T TGT - - - - - - - AAC T T T A - - - - - - - - - - -
T T T T T T T ACG - - - - - - - - - - - - T C T T T C - - - - AAGTGT C T T C - - C T T T T A T ACACACA TGAAAA T T T C T AGGGGA T AAAGA T AAA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T ACGC T T T CAA T T T AG - - - - - - - AAA T - - - - T C - - - - - - - -
T T T T T AAC T AAAGT T T T T AAAA T T T T T CGCGAAACAAAC T A T T CCC TGT A T AAA T ACA T CAAAA TGT C T A TGAGACAAAGGT AAA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TG - - T - - - - - - - - - T T - - - - - G - -
C TGAAGAA T A - - - - - - - - CGGA T CCCCAA T AGGA T A T C T T T C T T T T C TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGAGAACAC T AAA T T T T AGC T T TGT CCCC T AGACA T A T TGT C - - - - - - TG - - - - GAAAC T A T T C TGAA T T - - GT T T AA T T A T A T A T A T T T - AA T T AA -
CGT T T T AC T T T AGT T T T AAACACC T A T AC TGAAGAAAGT - - - - A TGGA T A T AAA T ACA T CAAAA TGT C T AAGGGACAAAGGT AAA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT A T C T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAGAACACAACA T T T T AAC T T TGCCC T C T AGACA T T T TGA TGTGT T AGT - - - A T T A - ACAAC T AAAC T A T A T - T T AGC T AACAA T TGT T - A T T - AGT
T T T A T T A TGGCGT T TGACCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAGAACACAAAA T T T T AAC T T T A T CCCC T AAACA T T T TGA TGT A T T A T T - - - - - CAAA T A T C T TGAA T A T A T AC T AC T T AAA T AACA T T - A T A - T A -
A T T - - - - - - - C TGT T T A T AA TGACC T T A T CAAGAAA TGA T T C - - - - AA T A T AAACACA T CAAAA T A T C T AGGGGA T AGAGGT AAA TGT CGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CG - - - AAAGGCC - - - - - - - - AA T
A T A T T T AGTGTGA T T T T C TGT A T T T ACGT T AAA TGT C T T T T T CCA T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T C TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCACCCC T A T T T T T T T T CGA T - - - - - - AAAAAAAAA T CA T T T T AC T CAA T T AAACACA T CAAAA TGT C T AGAAGACAAAGGT AAA TGC TGT AC T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA - - - - - - - - T AC T T TGCGCA TGC - - - - - - - GCACGT A - - - - - - A - - - -
AGGT T TGT T AACCA T ACGAACA TGC T T T T CAGT AC T T T T T A T - T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AAA - - - - - - - - - - CCAGAGAACACAAAA T T T T AAC T T TGT T CCC T AGACA T T T TGA TGTGT T A T T - GAAAAAAACAA T T T T T AGGCGT - - - - GC - AAACGT T AA T AA T A - GA T
ACA TGCA T T A T AA T T T T TGA TGT CGT CA T CACGA TGT CA - - - - GT T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAGAACACGAAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - GAAGACCAGAA T A T AA T AA TG - T T CAA T - T A T T T TGT T C - AGA - AA T
CCACCCC T A T T T T T T T T CGA T - - - - - - - AAAAAAAA T CA T T T T AC T CAA T T AAACACA T CAAAA TGT C T AGAAGACAAAGGT AAA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CG - - - - - - - - T AC T T TGCGCA TGC - - - - - - - GCACGT A - - - - - - A - - - -
ACC T A T AGTGT AGT AC T AAGT AC TGT T A T T AACAAAGA T A T T TGGA T A T A T AAACACA T CAAAA TGCC T AGAGGA T AAAGA T AAA TGC TGT A T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - TGACACAAC T TGAA T AGGT A T T - - - - AAACA T A - C T - GT A - - - -
A T T T T T AAA - T AAC T CC TGGT - C T A T T T T T T A T A T T T C T - - - - - - - AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACCGGC T - - - - T AAGA T - - - - - - T AGAAAAA - - - - - - - - AG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T AA T AAAAGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAGAACACAAAA T T T T AACA T TGT CCCC T AGACA T T T TGA TGTGC T A T T A - - - CA T AACAC T T T T T A T A T A T A T T A - - - AAACACAA T T AAAA T AG -
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