
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10589
T T T T AGAC T A T TGAA T T - ACA T CAA T T CGT T T AAAC - GT CGTGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACCGT CGT A T AGAGGACCGACGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
T T T T AGAC T A T TGAA T T - ACA T CAA T T CGT T T AAAC - GT CGTGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACCGT CGT A T AGAGGACCGACGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
A T T T AAAC T T T CGAA T A - ACGGA T A T T CAGTGAA T T - T T CAAGCGAAA T C T TGAAAAAGAAC T T T T T T AA T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAC T T T CGAC T A - ACGGA T A T T CAGTGAA T T - T T CAAGCGAAA T C T TGAAAAAGAAC T T T T T T A T T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC T AG - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT T AGGCGCCGT CGT A T AGAGAACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CCA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
A T T CAAA T T A T T CA T T AAGTGAA T A T T CGGT AAA T T T T T TGCGTGAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAC T T T CGAC T A - ACGGA T A T T CAGTGAA T T - T T CAAGCGAAA T C T TGAAAAAGAAC T T T T T T A T T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC T AG - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
T T T T AGAC T A T TGAA T T - ACA T CAA T T CGT T T AAAC - GT CGTGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACCGT CGT A T AGAGGACCGACGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGTGAA T T - T T CAAGCGAAA T C T TGAAAAAGAAC T T T T T T A T T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
A T T T AAAC T T T CGAC T A - ACGGA T A T T CAGTGAA T T - T T CAAGCGAAA T C T TGAAAAAGAAC T T T T T T A T T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC T AG - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
A T T CAAA T T A T T CA T T AAGTGAA T A T T CGGT AAA T T T T T TGCGTGAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T CAAA T T A T T CA T T AAGTGAA T A T T CGGT AAA T T T T T TGCGTGAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T AGAC T A T TGAA T T - ACA T CAA T T CGT T T AAAC - GT CGTGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACCGT CGT A T AGAGGACCGACGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
A T T CAAA T T A T T CA T T AAGTGAA T A T T CGGT AAA T T T T T TGCGTGAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAGT T T CGAA T A - ACGGA T A T T CGGT CAA T T - T T CAAGCGAACCC T TGAAAAA TGAC T T C T T T A T T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT T AGGCGCCGT CGT A T AGAGAACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CCA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAC T T T CGAA T A - ACGGA T A T T CAGTGAA T T T - - - - - - - - - A T T C T TGAAAAAGA T T T T T T T T A T T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAC T T T CGAA T A - ACGGA T A T T CAGTGAA T T - T T CAAGCGAAA T C T TGAAAAAGAAC T T T T T T AA T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAA T T A T T CA T T AAGTGAA T A T T CGGT AAA T T T T T T ACGTGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAA T T A T T CA T T AAGTGAA T A T T CGGT AAA T T T T T T ACGTGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAA T T A T T CA T T AAGTGAA T A T T CGGT AAA T T T T T T ACGTGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
AC T T AAACGT CCGAA T AAACGGA T ACCAAGTGCGT T T TGCAAGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACCGT CGT A T AGAGGACCGACGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
AC T T AAACGT CCGAA T AAACGGA T ACCAAGTGCGT T T TGCAAGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACCGT CGT A T AGAGGACCGACGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
AC T T AAACGT CCGAA T AAACGGA T ACCAAGTGCGT T T TGCAAGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA TGCA T CGT CGT A T AGAGGACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
AC T T AAACGT CCGAA T AAACGGA T ACCAAGTGCGT T T TGCAAGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA TGCA T CGT CGT A T AGAGGACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
A T T T AAAC T T T CGAA T T - ACGGA T A T T T AGTGAA T T - T T CAAG - - - - - T C T TGAAAAAGA T T T T T T T T A T T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAC T T T CGAA T T - ACGGA T A T T T AGTGAA T T - T T CAAG - - - - - T C T TGAAAAAGA T T T T T T T T A T T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T T T T AA T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAC T T T CGAA T T - ACGGA T A T T T AGTGAA T T - T T CAAG - - - - - T C T TGAAAAAGA T T T T T T T T A T T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
AC T T AAACGT CCGAA T AAACGGA T ACCAAGTGCGT T T TGCAAGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
AC T T AAACGT CCGAA T AAACGGA T ACCAAGTGCGT T T TGCAAGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAGCCGT A T T T - - GA T T CGAAAA T CAGGA T TGT A T T T C T T AAAAAA TG
A T T T AAA T T A T T CA T T AAGTGAA T A T T CGGT AAA T T T T T T ACGTGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T T AAACGT CCGAA T AAACGGA T ACCAAGTGCGT T T TGCAAGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
AC T T AAACGT CCGAA T AAACGGA T ACCAAGTGCGT T T TGCAAGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGCCCC T T CCCA TGGCCA T T T T T T CGT T T C T T CGA T TGCCA T AGGAAC T CGT ACAAA T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAC T T T CGAA T A - ACGGA T A T T CAGTGAA T T - T T CAAGCGAAA T C T TGAAAAAGAAC T T T T T T AA T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T T T T AA T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAAC T T T CGAA T A - ACGGA T A T T CAGTGAA T T - T T CAAGCGAAA T C T TGAAAAAGAAC T T T T T T AA T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T T T T AA T T A T T AAC T T T T TGCAC T T T T T CCACC TGG - - - - - - - - - - T C T AAGAAA T CAGT AA T ACACGGT CGT A T AGAAGACCGA TGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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