
Start crop Point End crop Point

MSA length = 768
ACAAGTGT T T CCAA T A T A T AA T T T T CA T AAAAAAAAA T TGT T CACGGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC T T TGGGAAACAC TGC T C T AGAC T - - GT A - AAAGT - - - - - - - -
GCGAGAGT A T CGT T TGCGCA - CGGGT TGT AAAAAAAGT TGGT CGCAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGAGT T T T CGT C T T A T T T TGAAA T T TGGCGACCC T C - - - - - T ACGT AC T T TGGGAAACAC T AA T A T AGAGCGT A T A T A - T T AGGAAA T A T
GCGAGAGT A T CGT T TGCGCA - CGGGT TGT AAAAAAAGT TGGT CGCAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGGGT T T T CGT C T T A T T T TGAAA T A TGGCGACCC T C - - - - - T ACGT AC T T TGGGAAACAC T AA T A T AGAGCGT A T A T A - T T AGGAAA T A T
- - - - GTGT T T T CCA T A T A T A - C T T T T TGGT T AAAA T CA T T T T CACGACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGGGT T T T TGTGT T A T T T TGAAA T T TGGCGACCC T CAGGAC - - - A T AC T T TGGGAAACAC - T A T A T AGAGCAGA T A - T - TG - T T CA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT T AAAAAAAAAC TGT T CACGAC T CCC T A T T T CAGT T T AA TGCAA T T AC - - - - - - - - GCCACAGAAAAC T T AAGT - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGGGT T T T TGTGT T A T T T TGAAA T T TGGCGACCC T - - - - - - T ACGCA T T T TGT C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T CA T T AAAAAAA T TGT T CACGAC T CCC T A T T T CAGT T T AA T A T AA - - - - T ACCGA T AAAA T T AAGGGT T T A T T AG - - - - - - - - - - T AA T T T AAAA TGAGT T T T TGT T T CA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T TGTGT T A T T TGT A T T A TGC T A T AAA T AAAGAGT T T A T T A T T A T T A - - - - - - - - - - - - T AA T A T AA T T ACCACAGAAAAAA T T AAGGGT T T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - AC T T TGGAAAACAC T CA T C TGAAAAA TGT A TGA TGT AA T AA T T T
AGAAAAA TGT T T T T T T T T T A - T T T C TGT T AAAA - AAAA TGT T CACGACCCCC T A T T T CAGT AAGGCA T AA T T AC - - - ACA TGAAA T T AAGGGT T T A T AAG - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGAGGT T T TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - CCCC - - - - TGGGAAAC T C TGA T C T AGACGA T A - - - A - T T T CCAA T A T T
- - - - GTGT T T CCCA T C T A T AA T T T T T A T T AAAAACAA T TGT T CACCACC T CC T A T T T CAGT T T AA T A T AAA T ACCACAGAAAAAAA T AAGGTGT T ACAAA - - - - - - - - - - T AA T T T AAAA TGGGT T C T TGT C T TGC T T TGAAA T T TGGCGGC - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AGGAAACACACGT A T AGAA T - - - - - CA - - - - - - - - - - - -
AGAAAAA TGT T T T T T T T T AA - T T C TGT T AAAAA - AAAA TGT T CACGACCCCC T A T T T CAGT AAGGCA T AA T T AC - - - ACA TGAAA T T AAGGGT T T A T AAG - - - - - - - - - - - T A T T T AAAA TGAGT T T T TGT CCGA T T T T CAAA T T TGGCGACGC T CAGGAC T CCCC - - - - TGGGAAAC T C TGA T C T AGACGA T A - - - A - T T T CCAA T A T T
ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGAAAAAAAAAAA TGA T A TGT AGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T T AAAA TGGGT T - T TGT C T T A T T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA T A T T T CCCA T A T A T AAC T T T T TGT T AAAAAAAAA TGT CACGACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - - - A T T AA TGAAAA T T T T ACA T T AA T T T ACA T A - - A T T T - - - - - - - T
- - - - GTGT T T CCCA T A T A T A - CC T T T T T C T T AAAAAAA TGT T CA TGACC T CC T A T T T CAGT T T AA T A T A T T T ACCACAGA T AAAA T T AAGGGT T T A T AAG - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGAGT T T C TGT C T T A T T T TGGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T T TGGGAAACAC T T A T T TGAAGT ACAAA - AGT AACACAA T T T
- - - - GTGT T T CCCA T A T A T AAC T T C T TGT T AAAAAAA T TGT T CA TGAC T CCCCA T T T CAGT T T AA T A T AA T T ACCACAGGT AAAA T AGAGAA T T CA T AAG - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGAGT T T T TGT C T T A T T T TGGAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T AGAA TGGGT T T T TGT C T T A T T T TGAAA TGTGGCGACCC T CAGGAC - - - GT AC T T TGGGAAACAA - GGT AGAAAAC - - A T A - A - T A - - - - A T A T T
ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T CA T T AAAAAAA T T T T T CACGGC T CCC T A T T T CAGT T T AA T A T AA - - - - T ACAGA T AAAA T T AAGGGT T T A T T AG - - - - - - - - - - T AA T T T AAAA TGAGT T T T TGT T T CA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - T AC T CA T T AAAAACAAGGT T TGA T T CAA T AAA T CA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGGGT T CGACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T AAAAAAAA TGT T - - - CACGACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - T - - - - - - AA TGGGGT T T T TGT C T T A T T T TGAAA TGTGGCGACCC - - - - - - - - A T ACAA T T AGAA T AAAGC - - - - - - GGAA T A T A T A T A - A T T - - - - A T T T
T CAAAAAACCCC TGCA T AGC - C T T TGTGT T AAACAAA T TGT T CAAGACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GT C T T T CCCA T AAA T AA T T T T TGT T T AAAAAAAA T A T T CACCAC T C T C T A T T T AAGT T T AA T A T AA T T ACCACAGA T AAAA T T AAGGGT T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAAA T A T T T TGT A T T T A - - - - - - GT AGAAAGCAAA T A T T T A TGT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - -
- - - - A TGT T T CCCA T A T ACAA TGT CCA T T AAAA T AAAA T TGT CACGACCCCC T A T T T CAGT T T AA T A T AA T T ACCACAGA T AAAA T T AAGGA T T T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - C T T T CAAAAAGT T AGT T CCCAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAAA T T AAGGGT T T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCAAAAAAACCC TGT A T AAA - C T T T T T CA T AAA - AAA T TGT T CACGAC T T CC T AC T T CAGT T T AA T A T AGT T ACCACAGA T AAAAC T A TGGGT T T A T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - G - T T T - AAA T A T C
ACCAGTGT T T CCCA T A T A T AAC T T T T TGT AAAAAAAAA TGT T CACGACCCCC T A T T T CAGT - - - - - - T CA - - - - - - - - GA T AAAA T T AAGGGT T T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GT A T A T T T C T T A T T TGA T T T T T A T C T AAAAA T A T AA T T CA TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGGT T T T T T T T C T T A T T T TGAAA T T TGGCGACCC T - - - - - - - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GTGT T T T CCA T A T ACAAC T T T T TGT T AAAAAA T T TGT T CACGACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T C T TGGGT AAAAAAGGCA T T T T CAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGGGC T T AAGT CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAAGT TGGT T T C T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACC TGT T T T AAGGA T AGGGT A T T T A TGCCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT T AAAAAAAAA T TGT T AACAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACAGA T AAAA T T AAGTGT T T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT T - AAAAAAAA T TGT T AACAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T ACCACAGA T AAAA T T AAGAGT T T A T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GTGT T T T CCAAA T A T AAC T T T T TGT T AAAAAAA T TGT T CACGACCCCC T A T T T CAGT T T AA T A T AGT T ACCAC TGA T AAAA T T AAGGGT T T ACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T T AAAA TGGGT T T T CGT C T T A T T T TGAAA T T TGACGACCC T CAGGACC - - - - AGGGGTGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T T AAAA TGGGT T T T CGT C T T A T T T TGAAA T T TGACGACCC T CAGGACC - - - - AGGGGTGT AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - A T T T AAA TGGA T T T T TGCC T T A T T T TGAAA T T TGGCGACCC T CAGGAC - - - GT - - T T TGGGAAA TGGAAAAC T A T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGACAGTGT T T ACAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGGGTGT T T A T CAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAGAAAA T C T TGT A TGT A - T T T T T CCGGCAACCACA T A T ACACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAGAAAA T C T TGT A TGT A - T T T T T CCGGCAACCACA T A T ACACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T AGAA TGGGT T T T TGT T T T A T T T TGAAA TGTGGCGACCC T CAGGAC - - - GT AC T T TGGGAAACAA - GGT AGAAAAC - - A T A - A - T A - - - - A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGCAAA T AGT T T T T A T T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGGA T T T T TGT C T T A T T T TGAAA T T TGGCGACC T T CAGGAC - - - GT AC T TGGGGAAACAC TGGT C T AGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T A T AA TGGGT T T T TGT C T T A T T T T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T AAAA TGGGT T T T TGT C T T A T T T CAAAA T T TGGCGACC T T CAGGA - - - - - - A T T T TGGAAAAGCC TGA T C T AAAGA - - - - - - A - A T C T A TGTGT C
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 size: 685bp; fragments: 92; full length: 9 (>=616.5bp)
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