
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3174
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGT CGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGC T CA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T - T A T T T T T CAA TGA T T T T AACAA T T T CA T C T CA T AACAGAA T AGTGT T TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - CAAAA T TGT C - - - TGAC T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGAAGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGCAAGC - T ACAGGAGCAGCCCC TGT T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGA T T T T T T T ACC T T T T TGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AC T C T T T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T A - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T A - - A T T ACGT T T T - T - - T AAA - GT AGAA - - T T C T AA TGAC - - - - - - T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCA - - - - - - - - - - - - - T T T AA T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - A T T A T T C T T T - CC T T AAA - A T T AAA - - T T A T A - - - AA T AA T T A T TGT T
- A T T - - - - - - - - - - - T AAC T ACAGAAAA T A T - T CGA - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGT T T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - T T T A T AACGG - - - T TGAACA - - AAA T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T T - - - - - - - - - - - T AAC T ACAGAAAA T A T - T CGA - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGT T T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - T T T A T AACGG - - - T TGAACA - - AAA T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAAAAAAACA T - T TGAGCCACCC T A TG - AGT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - A T T A T AGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T A T - T - CGAA TGTGTG - - - - - - CA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - TGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T T T - - CACGT T T T T T T T TGT AAAA T A T - T - T TGAA T CAA T T T A TGAC T T A T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - CAAA T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGAGT - T CAAGGCGAC - - - - - - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGC TGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCACA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T T T T T T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA - A T T AA T A T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC TGAGAA T A - - T AAAAA T T T T - - - - - - T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T TGT T T T T T T T ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T
- - - - - - - - - - - - - - T A T C T CACAAA T T A T T - - T AAAAA T AC T A T A TGAAGT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T T T - - TGTGT T T T T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T AGAG - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AA TGT A T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAA T AGG - - - - - - T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGGTGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - T CCC T T AAGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - - - - - - - - - - - - - - T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T - - - - - - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA T T A - - - - GCGT A T TGAAAAA T ACGCG - - - - - - - - - T T T T T T T A T - - - - - - TGAA T A - - A T A T T - T T T A T CAAA T T A T T A T CCCC
A - - - - - - TGT A T T T TGA TGC - - - - - - - - - - C T T AGAAGT ACC - - - - - - A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA T A T TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGA T A - - CAACGGT A T CC - - - - - A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T C T T T T T T T TG - - T T T T AACA - - - - - - - T TGT AA T AAA T T A T T - - - - - -
AA T T T - - T A T T T T T CAAC T AAAGGT TGA - - T C T TGCCA T T CCC - - - - - T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - T - - - - - - - - - - - - T T CAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAAA T A T - T AGA T A T AAC - - - - - - - C T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCCCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGT AAA T T T T T T - - TGA T T TGAA T - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - T AA T - - AC T A T T A T TGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T T C T T AACGGAGA T A T - T CGT CACGA T - - - - - - - A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - TGGC
- C T T - - - - - - - - - - - AAGA T C TGCGT CGT A T - CAGAGGT ACA - GAACAGT T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T - - - - - T T T T TGA TGA - - - TGAAA - - - - AA TGT A TGT AGCA - C T CA - - - - TGT T
- - - - - A T T T T T T C T T AAC T T - - - - - - - - - - AA T AAACC TGC T - - - - - - T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - CACGT T T T T T CCCAACGGAC T T - T - TGAAAACGT T T - - - - - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - GTGC T - A T AG - T T T T AAA T A T T AAA T CC T A TGGTGAAC T T T CA T T TGT
- A T A T - - - - - - - - - - T AAGT A TGAAA T ACC - - CAAAGA TGCC - T ACGA T T T T - T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T - - - - - T T T T C T AA T A - - - C T CAA T A T T AAA T T T T T T AA T A - - - - - T T A - T T T T
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCCA T CA T - - - - - - - A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - T C T C T T CAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T ACGT AGT AA - TGAA TGTGGT - - - - GA T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - T T T T T T CA TGA - - - C - - AA T T T T AAGAAA TGCAA T AAA T T T T T A - C T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A T AGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGAAAAA T C TGTGAA T T T T T A T - T TGGT AAA T T AGC T T AAA T T T T - - - T T T T A T AGT AAA T C - - T C T - - - -
- - - - - - - CAA T T T T T T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - A T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - A T A T A T A T A - - - T T T A T A - - - - - - - - - T AA T AA T AAAC T T T T A T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA - - - - - - - - - - - T A T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T A T T T T T CGGAAA T A T T AA T T - - - - - - - - GT A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T - - A T T A T T C T T A T T T AGGGA - - - T C T - T TGGT T CAGT C T A TGA - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGAGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T T T - - - - - - - - - C T A T C TGTGGACAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - T T T C T CC T AC - - - AAGAA T A - - AAA T T A T AAAA T - - A T T A TGA - T T T C
- - - - - - - TGCGT C T A T A TGCAAGCA T AGTG - - T CGAAGTGA T - - - - - - AA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGGGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - A T T C T CCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - T AG - - - - - AA T T A - - - - A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T AAA T A T - T AAAAA T T T T - - - - - - - - T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T C - T T T CGA T A T T A T T T T CAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - CACCCC T T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - - A T T T T - A T - - - T T T T AAA - - - - - - - - - - T ACGA T AAAA T AC T A T T AGT
- - - - - A T T T T T T C T T AAC T T - - - - - - - - - - AA T AAACC TGC T - - - - - - T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - GT TGCGT AGC T AGC - TGT AAAAA T A T T CCA T AAA T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T AA TGT CA T AA T CAAGT C T AAA - - - - - - - - - T T A T AA T A - - - - - - - - - T TGT
T A T T T AGT CC T T CAAAA T C TGAAA T AAA T A T - CACAAA T T A T C T A TGAGT T T T T AGT A T TGA T AA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGAACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T TGT T TGT T T T AA T T T CCC T A T A T A T A T A T AAAAA T T CC - - - - - - GA T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - T C T CGT T AA T AA T T T T AAGT T - - - - - - - T T ACAAGA - A T T T T T C T T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C T AGT CGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGC T A TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - CA T T T C T TGA T T AAAGAGACACA - - CGAA T AC T A T - - - - - - T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T T T T C T T TGACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T - - - -
- - - - - A T T T T T T C T T AAC T T - - - - - - - - - - AA T AAACC TGC T - - - - - - T T T T T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT C - - TGGACC TGT T - - - - - - AGT A T T AGT A T TGAAAA T AC T T C TGGCCGCGT T T A T A TGGGACCCA T C T T TG - - - - - - - - - - T T CAA T ACGCC T A TGA TGGT TGCGCA TGT TGCAAAA T C TGTGAA T T T T T T - T T T T TGT A T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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