
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5119
- - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T - - - - - - - - - - - - T T T AAAAA - - - AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGGACCCAAGA TGGCGGCCGA T T A - - - - - - - - - - A T T AA T TGGT CGCCA T C T TGGGT CC T TGA T C T CGACCC T AGCCC T C T AC TGAAAA - - - - T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AC T T A T A T T T - - - - - - T T A T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGGC T CA - - AAA T CCAAGA TGGCGGC TGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGAGGCCGACCC T AGC T A T C T AC TGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT A - - - - - - T CAGT AGT A T AGC T AGGC T T C TGGCCCAAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGT T CA - - - - - - - - - - AC TGAACGGCCGCCA T C T TGGA T T T T TGAGCCAGACCC T AGC T A T C T AC T AA T T T - - - - T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGTGAAAAAA - - - - -
- - - A T CAAGCCC T T ACACA - - - TGT CAAGT T T CC - - - - CGAAA - T AAGAC - - - - - - - - AGC T AGGT T T C TGC T CAA - AAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGAGGCAGACCC T AGC T A T C T AC T AAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T C TGTGA T A T T T T T AGG - - - - A TGT A T AA T T T T
AA T A T T AAA T C T AC T T - - - - - - - - T CAAGA T T T A T - - AACCAA - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T C TGCGCAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGT T CA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T TGGGCCCAGAACGC T AGC T - - - - - - - GAA T T T A - A T C - - - C T T T T T T T CA T A T T CC T TGA T - - - - - - - - - - - - - A T
AA T A T T AAA T C T AC T T - - - - - - - - T CAAGA T T T A T - - AACCAA - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T C TGCGCAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGT T CA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T TGGGCCCAGAACGC T AGC T - - - - - - - GAA T T T A - A T C - - - C T T T T T T T CA T A T T CC T TGA T - - - - - - - - - - - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC TGGT CA T CA T CAAAAA - A TGAAAAAGT AGAGGGGC T AGGGT ACCAGCCAC - AAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGGT C TGGA T CC T AGCCCCC T AC T AGAAA TG - A T T - AGT T T A T TGGCGGC T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - T AGGGC T AGGT T T C TGGT CAA - AAA T CCAAGA TGGCGGCCA T CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGAGCAAGACCC T AGCCC T AGA - - T A T T T T C - GC T T A T T T T T T CA T AAGA T T T AC T T AA T A T A T AA T AAA - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AC TGAA - T - - A T T AGT AGT AGGGC T AGGC T T C TGCACA - - AAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGT TGCAGACCC T AGCCC T C T AC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T CAGT AGAAGGGC T AGGGT A T CAGCCAC - AAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGGCC TGAACCC T AGCCC T C T AC T T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAAA T A T C - - - - CGAAA - T A T T CA - - - - - - A T AGC T AGGT T T C TGGGCA - - AAA T CCAAGA TGGCGGCCA T CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGCGCCAGACCC T AGC T A T C T AC TGA T T C T A - - - - - - - T T C T T T A T T AAGCCA T T TGAAACC TGAAC T AA T T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - C T CC - - - - - - - - AGC T AAGGT A T CAGCCAC T AAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T A TGGT C TGAAGC T T AGC T A T C T AC T A T C T C T A - AC TGGT T T C T T T AGGAGA T T T T T TGT TGGT AAAACAAA - - - -
- - - T CAGAAAACGT C - - - - - - - AA T T CGGA T ACA T T T ACGT AC T T - GGCAAGT AGAAGGGC T AGGGT A T CAGCCAC - AAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGGT C TGAACCC T AGCCC T C T AC TGTGGC TG - A T T - GT T T T T T T A - - - - A T T T TGTGAGA T AGAGCAAAA - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT A T C T T CA T AAAAGGT - GT AA T AGT AGAAGGGC T AGGT T T C T - - CCGCAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGCCCA - - - - - - - - - - T C TGGGCGGCCGCCA T C T TGGA T T T T - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A - T T T TGT T T A T ACA - GAAA T T AA T T TGT AA T T T A T ACAA - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT CAA T T T T C T T T T AACCA - - - A T A T AAGT AGT AGGGC T AAGGT T C TGGC T CAAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGT T CA - - - - - - - - - - AC TGAACGGCCGCCA T C T TGGA T T T T TGAGCCAGA T C T T AGCCC T C T AC T T A T A T - A - A T T T A T - - - - - T A - T AAC T T T TGT CC T CGGA T A T AAG - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT AAC T T T T T AAGAA - - - A T AA T - - - - - - - - AGC T AGGA T T C TGG - - T AAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - CC TG - - - - - - A T AGC T AGCA T T C TGGCCAC - AAA T CCAAGA TGGCGGCCGCCCA - - - - - - - - - - T C TGGGCGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGGCC T AGACGC T AGC T A T C T AC T C T CC T CA - - - - - - - - - - - - - - TGAAAA T T T T CAAGT CA T AAAGAAAACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGACGGCCGCCGT C T TGGA T T T T TGGT CCAGACCC T AGCCC T C T AC TGGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGC T T TGC TGAAAAACAAGGT AA - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGACGGCCGCCGT C T TGGA T T T T TGGT CCAGACCC T AGCCC T C T AC TGGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGC T T TGC TGAAAAACAAGGT AA - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACC - - - - - - - GGGC T AGGGT T C TGA - - GCAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGCGCCAGA T CC T AGCCCCC T AC T A - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T AA T A T AAGGGAAGT AAAA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAAA T - - - - - - - T AGT AGAAGGGC T AGCGT T C TGC - - T CAAAA T CCAAGA TGGTGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGAGGCAGACGC T AGCCC T C T AC T - - - - - T AA - - - - A T T T T T T T CA T A T A T T A T T A TGGAA T AAGT ACAA T T - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA T - - - - - T AAGGC T AGCA T T C TGGCCAC - AAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGGT CCAGACGC T AGCC T T C T AC T CA - - - T A - ACG - A TGT T CA T A T A T AA T T T CAAGTGT T T CAAA T AGA - - A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T C TGCCGCCA T C T TGGGT CC T TGGT C TGAACCC T AGCCC T C T AC T CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGA T T T TGT CAC T C TGAAGAAGA T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T T T A - - - ACAAG - - - - TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCAAGA TGGCGGCCGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT - - - - - - - A - - - - - - - - A TGAGA TGT T CAGGAA T AGAGAGAA - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAA - - ACGT A - - T AGAGGGGC T AAGGT T C TG - CC T CAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T C TGA - - - - GT T T T C T CA T C TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGAACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGCGCCAGACCC T AGCCC T C T AC TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T CGAGACC T A T T AAA T T AA T T T CAC T AGT AGAGGGGC T AGGC T A T CAGCCAC T AAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T A TGGT C TGAACCC T AGCC T CC T AC T - - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CCC TGT CCAAG - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - GAAA T T AACCCGCCACAAAGGT A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT AGAAGGGC T AGGA T T C TGGC T CAAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGA T T A - - - - - - - - - - A T T AA T TGCCCGCCA T C T TGGA T T T T TGAGCCAGAGCC T AGCCC T C T AC T AC T T T - A - C T T T AC - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACACCAGACGGAGT T AAACCAAAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T CGGCCGCCA T C T TGGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGCCAA - - - - - - - - GT TGAC T A T A T AA T T T T A T A T A T AAAA TGA - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T T ACA T T T AAACA - - - - - - - - AGT AGAAGGGC T AAGGT T C TGG - - GCAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T TGA - - - - A T T T T T T T AGTGAAC TGT T T AGT AAAAGAC TGAA T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - T CA - - - - AGT T T T C TGTGA T A T T T T T AGG - - - - A TGT A T AA T T T T
- - - T AAGAAA T T - - - - - - - - - - TGT CCA TGT A T A - - - - - - - - - C T T TGAAAGT AGAAGGGC T AGGT T T C TGGT CAA - AAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGAGCCAGACCC T AGCCC T C T AC T A T TGAAGAA T C - A T - - - - - - - A T AAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAC T AAAA T T C T T T T A T AAAA - - ACA T T - - - - - - - GGGC T AGCGT A T CAG - - CCAAAA T CCAAGA TGGCGGT CGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGAA T T T - TGGT C TGAACGC T AGCCCCC T AC T T ACA T AA T - - - - - - - - T T T T A T T A T AA T T A T T T AA T AACAAAAA T A T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CC T A T A T A T T T C TGTGCAAA - T T T AGGGAGT AGAAGGGC T AAGGT ACGG - CAACAAAA T CCAAGA TGGGGGCCGA T T A - - - - - - - - - - A T T AA T CGGCCGCCA T C T TGGA T T T T - GT TGCCGAGT T T AGCCC T C T AC T - - - - - CGAA T T T A T - - GT T T A T T TGA T T T T T T T AC T AAAGGAAAAC - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGGCC T CAA T AA TGGAA - T - - AA T AGT AGAAGGGC T AGGC T T C TGCACA - - AAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGT TGCAGACCC T AGCCC T C T AC T AA - - - - - - AC T - A TGT T AA T A - AAAA T T T T T CGAAA T T T T AA T AAAC T - -
- - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T AC T AGAGA T A T C T T T C TGAA - T T A T A T CAGT AGAAGGGC T AGGA T T C TGGCCAC - AAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - T C TGGACGGCCGCCA T C T TGGA T T T - TGGT CCAGAGCC T AGCCC T C T AC TGA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAG - - - A T T ACAGT AGAAGGGC T AGGT T T C TGGC T CAAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGC - - - - - - - - - GC T AGT A T T C TGGGCCACAAA T CCAAGA TGGCGGCCGT CCA - - - - - - - - - - A T T AA T CGGCCGCCA T C T TGGA T T T A TGGAC T CGAGCC T AGC T A T C T AC T T T T TGT A - T T T T A T T C - T CCAA T T AGT AAC T C TGT AAAAAACAGA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T CGGCCGCCA T C T TGGA T T T TGA T T C T CGACCC T AGCCC T C T AC T AC T T T T A - A T T T A T - - - - - - - T T AAA T T C T AGGG - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - GT T AGAA T T AGAAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA - - GTGCA - - - - - - - - GGC T AAGC T A T CAGCCACACAA T T CAAGA TGGCGGCCGA T T A - - - - - - - - - - A T T AA T CGGCCGCCA T CA TGGA T T T T TGGCC TGAACC T T AGCCC T C T AC T CGTGC T AG - - - - AC T T T T T CAACACC T T AAGT T AAC T T AAGT T AAC - T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T CC T T T T CC T T T AAAAA - - - - - GT AAGT AGAAGGGC T AAGA T AC - GGCAACAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGA T T A - - - - - - - - - - A T T AA T CGGCCGCCA T C T TGGA T T T TGT TGCCGT - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT - A - A T T T AC - - - - - - ACAAAAC T TGT AAA T T T T CAA T AAA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGGGT - - - - - - - - - - - - - - - GCA T T C T CCGCAAAA T CCAAGA TGGCGGCCGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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