
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14048
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT T A TGA T T T A T T T - C T - - - GAGAAAA - T A T T T A T AA T T A - - - - GT AC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT T A TGA T T T A T T T - C T - - - GAGAAAA - T A T T T A T AA T T A - - - - GT AC T T
C T ACGT T CAAC TGAA T AC T T T T AGAAC T CAA T A T AA T C T TGT A T AA T T T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAGACAAGT AAAGTGA T T T AA T TGGCGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T ACGT T CAAC TGAA T AC T T T T AGAAC T CAA T A T AA T C T TGT A T AA T T T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAGACAAGT AAAGTGA T T T AA T TGGCGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CGCGT CGC T CAGT T T T CC T A T AA T AA - - C T AGT A T AAA T CA T T A T T CAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CGCGT CGC T CAGT T T T CC T A T AA T AA - - C T AGT A T AAA T CA T T A T T CAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T T ACC T T AAAC T ACGT - - - - - T AAAAAA T A T A T TGTGAA T AAA T A T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T T ACC T T AAAC T ACGT - - - - - T AAAAAA T A T A T TGTGAA T AAA T A T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T
C T ACGT T CAAC TGAA T AC T T T T AGAAC T CAA T A T AA T C T TGT A T AA T T T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAGACAAGT AAAGTGA T T T AA T TGGCGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AG - T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGT CA T CA T T TGGGT T T C - - - - - - - - - T A T C T CAAAAGT T AC T AAGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AG - T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGT CA T CA T T TGGGT T T C - - - - - - - - - T A T C T CAAAAGT T AC T AAGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AG - T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T C T ACC T C T AAACAA - - - - CA T AAAGAAA TGT CAA T TGAAACA T A T CGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AG - T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T C T ACC T C T AAA - - - - A T - - - T AAAAAA - T CCGCA - AAA T T - - - - T CAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AG - T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGT CA T CA T T TGGGT T T C - - - - - - - - - T A T C T CAAAAGT T AC T AAGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AG - T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGT CA T CA T T TGGGT T T C - - - - - - - - - T A T C T CAAAAGT T AC T AAGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CC T ACCAGAAC T T AG - - - AAGAAAAAA T A TGAAAGAAA T AAAGA T T CAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T
C T ACGT T CAAC TGAA T AC T T T T AGAAC T CAA T A T AA T C T TGT A T AA T T T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAGACAAGT AAAGTGA T T T AA T TGGCGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T A T T CCCACAC TGA T - T T - - - T AAC - - - - TGT ACAAAAAAAAA T A T T CGGT
C T ACGT T CAAC TGAA T AC T T T T AGAAC T CAA T A T AA T C T TGT A T AA T T T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAGACAAGT AAAGTGA T T T AA T TGGCGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGT CA T T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T C T CC T C T T T CGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T C T CC T C T T T CGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T A T T CCCACAC TGA T - T T - - - T AAC - - - - TGT ACAAAAAAAAA T A T T CGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CC T ACCAGAAC T T AG - - - AAGAAAAAA T A TGAAAGAAA T AAAGA T T CAAC
C T ACGT T CAAC TGAA T AC T T T T AGAAC T CAA T A T AA T C T TGT A T AA T T T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAGACAAGT AAAGTGA T T T AA T TGGCGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAA T ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGTGT T A T T A T T TG - T T T - - T CAAAA - - CC TGT A T A T T CA T A T A T TGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAA T ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGGTGT T A T T A T T TG - T T T - - T CAAAA - - CC TGT A T A T T CA T A T A T TGGT T
C T ACGT T CAAC TGAA T AC T T T T AGAAC T CAA T A T AA T C T TGT A T AA T T T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAGACAAGT AAAGTGA T T T AA T TGGCGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAGT TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A - AA T AC - - - - T T AC TG
C T ACGT T CAAC TGAA T AC T T T T AGAAC T CAA T A T AA T C T TGT A T AA T T T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAGACAAGT AAAGTGA T T T AA T TGGCGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CAAC T T CGAA T TGA - T T - - A T AAACGG - T T T T T A T T T A T T AA T A TGCACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T CAAC T T CGAA T TGA - T T - - A T AAACGG - T T T T T A T T T A T T AA T A TGCACA
C T ACGT T CAAC TGAA T AC T T T T AGAAC T CAA T A T AA T C T TGT A T AA T T T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAGACAAGT AAAGTGA T T T AA T TGGCGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T ACGT T CAAC TGAA T AC T T T T AGAAC T CAA T A T AA T C T TGT A T AA T T T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAGACAAGT AAAGTGA T T T AA T TGGCGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T ACGT T CAAC TGAA T AC T T T T AGAAC T CAA T A T AA T C T TGT A T AA T T T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAGACAAGT AAAGTGA T T T AA T TGGCGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T ACCACCC TGT A T T T - T T T - - - - - - - - - - T T T AAA T AA T T T AAA T A T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T AGCCCCAGT T A TGT CCAC T A T CA T AAAC T C TGAAGA T A T CAGTGA T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T ACAA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T AGCCCCAGT T A TGT CCAC T A T CA T AAAC T C TGAAGA T A T CAGTGA T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T T ACCACCC TGT A T T T - T T T - - - - - - - - - - T T T AAA T AA T T T AAA T A T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT AC - - - - - AAGTGA T T CCAC T T AA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T A - - C T T T CACCAA T T AAGG - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT C T A T CAC T T T T T - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AAA T T AGT T T T T T AAAAAGT ACAAGT AAAGTGA T T CCAC T T AA T TGT C T A T CAC T T T T T - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T
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