
Start crop Point End crop Point

MSA length = 556
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGAA T AAGTGACAAAA T AAAAAAGA T TGGACGAAGT ACGGGA TGAAAAAGT T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T T T CAAAA T T AAAGA TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T A T T T CAAAA T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T T CAACA T T AAAGACAA T T T CAGT CAAACA T A T A T T T T A T T T A T A T T T ACGAA T T CAA TGC T T CGC TGC TGAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGAA T T T CAACA T T AAAGACAA T A T CAGT CAAAAA T A T AA T T T A T T T A T A T CAC - - - - T T T - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T C T - A T T CAG - AGA T T A TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T C T - A T T CAG - AGA T T A TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAACGACAAA T T AAAGA TGA T TGGACGT AA T ACAAAA T T AAAAAGT T T T T AA TGAAGT T A - - - - - - - - - - - A T AAAA T T T CAAAA T T AAAGACAA TGT CAGCCAAGAAGA T A T T T T A T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAA T T T CAAAA T T AAAAACAA TGT CAGT T - - - AAGA TGT T T T A T T T AAGT T CACCA - T T T AA - T A T C T A TGAA T A T AA TGTG - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT CC T - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T A T CAACA T T AACGGCAA TGT CAGGT AACAAGA T A T T T T AA T T - CA T A T A - - - - AC T AAGCA T T T AAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAAGT T CAAAA T T AAAGACAA TGCCAGT - AAAG - - - - - - - - - - - - - - AA T T CACCA - C T T AA - - - - T TGGT A T T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T AC T C TGAA TGCC T T AC T ACAAAC T AA T T AGTGACGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAA - T T T T AACA T T AAAGA T AA T T T CAGT CCAGAAAA T A T T T T A T T TGGACA T T T T C - T A T AA - GGT T T A T CAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T T T CAACACCAAAGACAA T A T CCGT CAAGAAGA T A T T T T A T T T A T ACCC T ACAA - - - - - - CGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T T CAA T A T T AAAAACAA TGT CAGT AAAGAAGA TGT T T T - - - - - GAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AACA T T T CAAAA T T AAAGA T AA TGT CAGT CAAGAGGA T A T T T T A - A T - AA T TGT T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T AA T T T CAAAA T T AAAGACAA TGT CAGCCAA T AGGA T A T C T T A T T T AAA T T CA - - - - AC T - - - TGT C T ACCAA T - - - - - - - - - T T CAAAAAA T - A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T AG - - - C T T AA - AAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T CACC T CCAA T AAAAAAA T CAGT TGAAAAA T AAAGAAGA T TGGGT AAAGTGCCAAA T T A T AAAGT T T T T AA T T AAGACA T - - - - - - - - - - GT AAAA T T TGAAAA T T AAAGACAA T A T CAA T T A T T AAGA T A T T T T A T T C - AA T T T TGGCA - - - - - CCA T T T AC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGTGT T T CAACA T T AAACACAA TGT CAA T T AAGAAGAAAA T C T A T T - - AGT T T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CC T A T T AGA T AGGAA T CAGTG - CAACA T AAAGT AGA T TGGACGAAGAACAAAA T T AAAAAGT T T ACGGT T AAGA TGT - - - - - - - - - - GT AAAC T T T CA T AA T T AAAGACAA T C T CAGT CA T CAAAA T A T T T T A T T T AAAGT C T T C T A - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T T CAGCA T TGACGACAA TGT CAGT T AAGAAGA T A T T T CA T T CAAAAA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T T CA T AA - T AAAAACAA TGGCAC T CAAGAAGA T A T T A - - - - - - AA T TGCAAA - T T T - - - CA T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCC T T T T AAAAAAGAA T AAGTGACAAAA T AAA - AAAAA TGGACGAAGT ACAAAAC T AAAACGT T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T T TGAAA T T T AAGA T AA TGT CAGT CAAGAAGA T A T T T CA T T TGAAC T T AAGA T T C T AA - T C T T T T C T T T T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T T CAACA T A T AAGGCAA T ACCAGT CCAGAAGA T A T T T T A T T T - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAAAGGT T T T AA T T AAGA TGT - - - - - - - - - - GT AACA T T T CAGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T CAC T - - - - - - - - T A T C T A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T T CAAAAC T AAACACAGTGCCAGT CAAGAAGA T A T T T T A T T CAAGA T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAAA T T T CAACA T T AAAGA T AGT - - CAGT CAAGAAGAAA T T T T A T T T A T AA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAA T T T CAAAA T T AAAAACAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T C T T C T T T T T A T T T AGT C T T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T C TGGT T T AA - TGT T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T T T AAACCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T C T A T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T ACCACCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAA T T T T AACA T T CAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T T CAA T - - T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGT A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAGA TGT - - - - - - - - - - GT AAAA T T T CAAAA TGAGAGAACA TGT CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T T T AACAC T AAAGACGA TGT CAGA - AAGAAGA T T T T T T A T T T AAA T AC T A T T A - - - - - - T A T T T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T T CAACA - AAAAGACAA TGGCA T T CAAGAA T A T A T T T T C T T - - AAAGT T T - - - T A T - - - T CGA T AC TGA T AGAGAGACC T AAAAA TGAA - A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - GAA T C TGTGACAACA T AAAGAAGA T TGGACAAAGT ACAAAA T T AAAAA T T T T T AAGT T AAGA TGA - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - CC T CA T T A T T C TGCACCCC T T AC T T T AAAGGAA T T TGT AAGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T T CAAAA T T AAAGACAA TGT CAGT CAAGAACA T A T T T - - - - - - T ACA T A - - - - - - - - - - - A T T CA T CGT T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T T T T T AACAC T AAAGT CAA TGT AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T A T T CAGTGAC TGA TGC TGAAA T AAAGAAGA T TGAACGAGGTGCAAAA T T AAAAAG - - - - - - - - - - - - - TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T T T CAAAA T T AAAGACAA TGCCAGT - AAGAAAA T A T T T T A T T T AAA T T CACAC T T T T - - C TGC T T AAAA TGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T TGAAAA T T A TGAA T AA TGCCAGT CAAAAAGA T A T T T T A T T TGAA T T CAC T AAGT T AA T T A T T T C T TGAAGAAGAAAAA T CCAAA T AAA - A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - A T A T T T T AAAA TGAAC T ACAA TGT CAGT T AAGAAGA T A T T T T - - T T AAA T T CACCA - C T T AA - AAGT T CCAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA T T T CACCA T T AAAGACAA TGACAGT CAAGACGAGGT - - - - - - - - AA T T CA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- TGAAC TGCA T TGA TGT AAA T T T C T T AC T A T AAAAGAA T CGGT AACAAAA T AAAGAAGT A TGGACGA TGT CCAAAA - - - AAAAA T T T T T A - - - - AGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CA T T - - - - - - - - TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - ACGT A T A T A TGCC T T AC T A T AAAGGAA T CAA TGACGAAA T AAAGAAGA T TGAACGGAGT ACAAGA T TGAGAA - T T T C T A - - CAAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T TGGACGAAGT ACACAA T T AAAAAGT T T T T AGT T AAGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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