
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1790
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA T T T T - - - - - - - - T ACAA T T ACCCCCGGT AC T T T CACA T ACGGA T AGCGCGT T ACAA T CCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A T A T T - - - - - - - T CA T T T T T A TGCCCGGT AC T T T T ACGT ACGGGT AGGGC T T T A T AA T CAGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AG - - - - - - - - AAGAA T T A T CCCCGGT AC T T T CA TGT ACGGA T AGCGCGT T A T T A T CCGT CAGA T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - T T TGCCCCCCGT AC T T T CGCGT ACGGA T AGGGCA T T A T AA T CAGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - GT T A T C T T T AGA T AAAAGT T A T T T A T T C T T AAGTGAAAGT ACCGGGCC T A T AA T AACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T T T CAGA T AAAAGT T A T T T A T T C T T AAA TGGAAA TGCCGGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T T T A T T T A T T A T - CA T T A T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AACCCCCGGT ACC T T CACA T A TGGA T AGCAC T T T A T AA T CCGCCAGACA T A T T T T - - - - - - - - - - GT T A T T T T CAGA T AAGAGT T A T T T A T CC T T AAA TGAAAA TGCCGGGGC T A T T AAAAAAA - - A T T A T A T T T T T A T CC - AGT A T - T A T T C T A T AAA T T T - T T
A - - - - - - - - - - - - T A T - AA T AAAAC T ACAA T T - - T T T T - - - - - - - - ACCCCCGGT A T T T CCACGT ACGGA T AGCGCC T T A T AA T CCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - C TGA T T T T CAGA T AAAAGT T A T T T A T AC T T AAA TGAAAA T ACCGGGCC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T T AACAAGT CA T T A T C T C T T C T - T C T A T T T ACCCCCGGT A T T T T CA TGT ACGGA T A T CGCC T T A T AA T CCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - GT T A T T T T T AGA T AAAAGT T A T T T A T T C T T AAA T AAAAA T ACCGGACC TGT AAAA T T AA T AA T T A T A T A T T T TGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T A T T A T C T C T T AA T T AAA T T A T T A T - - - - - - - T T T T A T T T ACC T CCGGT A T T T T T ACGT ACGGA T AGCAC T T T A T AA T CCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - CAA T T A T T T A T - - - - - T - AAC T T T T ACCCCCGGT AC T T T CACGT ACGGA T AGCGCGT T A T AA T CCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGA T AAAAGT T A T T T A T T C T T AAGTGAAAGT AC TGGGCC T A T AA T AA T T A - - A T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGGC T CGA T A T T T T CAC T T ACGGA T AGCGC T T T A T AA T CCGCCACA T A T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAAAGGA T AGCGC T T T A T AAGCCGCCAGACA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T - - - T A T T - - - - T T - - A T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T CAGACAAAAAA T A T T T A T T C T T AAA TGAAAA T ACCGGGCC T A TGA T AA T T A - AA T T AA T T T T T T A T AAA T A TGT T - GT T T CA T - AA T T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GAACA T A T AA T A TGT T A T T T T - - - - - C T AACA T CCGGT A TGT T T ACGT ACGGA T AGCGA T T T A T AA T CCACCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - GT T A T T T T CAGA T AAAAGT T A T T T A T T C T T AAA TGAAAA T ACCAGGT C T A T AA T AAA T C - - - - - ACC T T CC T CA T AA - - - - - - - - - T T T T CA - - - - - - T T
AA T A - - - - T T A T T T T ACAAGCAAAAAAC TGT - - - - - - - - - T T A T T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - AC T A T T - - - - - TGA T A TGT T T CC T T A T AGA T AGCGC T T T A T AA T CCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - GT T A T T TGC - - - - - AAAGT TGT T T A T T C T T AAA TGAAAGT ACCGGGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T - - - - - - AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T T T T CAGA T AAAAGT T A T T T A T T C T T AAA T AAAAA T ACCGGGC T T A T T CGAA T AC - - A T TGT A T T T T T T T T CAAA TGT - - A T A T AA T AAA T A T - T T
A TGGAGT A T T - T T T T C - AACAAAAACA T A T T T T A T T T T - - - - - - - - ACCGCCGGT A T T T T CACGT ACGGA T AGTGC T T T A T AA T CCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGC T A T A - - - - - - AC T T A T T AACCCCCGGT A T T T T CACGT ACGAA T AGCGC T T T A T AA T CCGCAAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - GT T A T T T T CAAA T AAAAGT T A T T T A T T C T AAAA TGAAAA T ACCGGGCC T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T T - - - - - - - - T T A T C T AACAC T CGGT AC T T T CACGT ACGCA T AGCGC T T T A T AA T CCGCC TGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - GT T T T T T T CAGA T AAAAGA T A T T T A T T CC T AAA TGAAAA T ACCGGGCC T AGT C T CGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T A T T CACGT ACGGA T AGAGC T T T A T AA T CCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T A T T CACGT ACGGA T AGAGC T T T A T AA T CCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T - - - - - - AA T T T T T T - - - - - - - - GC T A T - - - - - - - - T ACA T T T ACCCCCGGT A T T T T CACGT ACAGACAGCGCC T T A T AA T CCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - GT T A T T T T CAGA T AAAAGT T A T T T A T T C T T AAA T AAAAA T ACCGGGC T T A T T CGAA T AC - - A T TGT A T T T T T T T T CAAA TGT - - A T A T CA T AAA T A T - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T AC - - - - - - - - T A T T CA T ACCCCCGGT A T T T T CACGT ACGGA T AGCGC T T T A T AA T CCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CA T T T C T T AAA T C - - - - - - - - AC T CCCGGT A T T T T CACGT ACGGA T AGCGC T T T A T AA T C TGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGGC TGT T - - - - C T T T AGGT T AACCCCCGGT T C T T T CACA T ACGTGT AACGT T T T A T AA T AAGCCGA T T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T CAC T T ACGGA T AGC T C T T T A T A TGCC T CCA T A T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - T T T T T TGT T AAAA T A TGT T T - - - - - - T T AC T T T T A T CCCCGGT A T T T T CA TGT ACGGA T AGCGT T T T A T AA T CCGCCAAA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T A T CA T T - - - - - - A T T T C T T AAC T CCCGGT AA T T T T ACGTGCGGA T AGCGC T T T A T AA T CCACCAGA T A T A T C T T - - - - - - - - - - GT T A T T T TGAGA T AAAAGT T A TGT A T TGGAAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - T CGT AGA T T - AA T T ACC T T T T T T CAGAA T CA T T - - - - T T A T A T A T T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T A T T AG - - - - - - - - A T CAC T AACCCCCGGT AC T T T CACGT ACGGA T AGCGCGT T A T AAACCGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - GT T A T T T T T AGA T AAAAGT T A T C T A T T C T T AAGTGAAAGT ACCGGGCC T AAGGAAAA T A - - A T T AGCGT A T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T T AACAA TGT ACGA T C - - T T T T - C TGAC T AACCCCCGGT A T T T T CACGT ACGGA T AGCGC T T T A T AACCCGGCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - GC T A T T T T CAGA T AAAAAA T A T T T A T T C T T AAA TGAAAA T AACGGGCC T AAAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T - - A T T - T T T AAA T T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - CA T T T CCCCC T CCGGT AC T T TGACGT ACGGA T AGCGC T T T AAAA T CCGCCAGA - A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T CAGA T AGAAGT T A T T T A T T C T T AAA TGAAAA T ACCGGGCC T AAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AC T C T T T A T T A T T T A T AA T T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T A T CA T - - - - - - - - AA T T C T CAC T CCCGGT A T T T T CACGT ACAGA T AGTGC T T T A T AA T CCGCCAGA T ACA T T T T - - - - - - - - - - GT T A T T T T CAGA T AAAAGT T A T T T A T T C T T AAA TGAAAA T ACCGGACC T AAAAAAGAAC - - - - - - - - T T T T T T T - - - AA T T C - T C T T - - GT - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCACCGGT A T T T T CACGT ACAGA T AGCC T T T T A T AA T C TGC T AGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - A T T A T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT AGA T T AAA T T ACCGT T T T T C TGAAA T A T T T A T T T T A T - - A T C T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT A T TGC - - - - - T - - - A T A T T T ACCCCCGGT A T T T T CACGT ACAGA TGGCGC T T T A T AA T C TGC T AGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - GT T A T T T T CAGA T AAAAGT T A T T CA T T C T T AAA TGAGAA T AACGGGCC T A - - - - AAGT AAAA - - GT A T T A T T T C T AA T A T T T AAAA T T T A T A - T T T - T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - T A T T CA T T A T CG - - - - - - T A T C T AACA - - T TGAC T
A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T T A T - - - - - - - - - - - - T A T ACAC T CGGT A T T T T CA TGT ACGGA T AGCGC T T T A T AA T CCGCCAGACA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACCA T - - - - - - - T T AC T T TGA T T ACCGGT A T T T T CACGT ACGAA T A T CGCGT T A T AA T CCGCCAGA T A TGT T T A - - - - - - - - - - GT T A T T T T CAGA T AAA T T A T A T T T A T T C T T AAA TGAAAA T ACCAGT C T T A T AA T AGGT A - - - - - AACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T C T - - - - - - - TGCCAC T AACCC - - - - T A T T T T CACA T ACGGA T T - - - - - T T T T AA T CAGCCAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - GT T A T T T T C TGA T AAAAGT T A T T T A T AC T T AAA TGAAAA T ACCGGGCC T A T T T T AA T TGAAA - - A T T T TGC T T T T AC TGCA T - CGT T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCC T T ACCC TGGGCA T T T T CACGT ACGT A T AGCGC T T T A T AA T CGGCAAGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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