
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14048
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAGAA - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT T ACC T T TGGGT T CGGA TGT - T AAA - - - - - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AAAACC - T AA T T T T TGAA T TGGGGTGT - T T T ACGGA - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCC - GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AGACCA - - - - - - - C T - - - - T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCC - GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - GT AGAGAAA TGC - AAGT - AAA T AGT AGGGT T T T T CACCAA T T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCC - GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - AAAGT TGT T TGC - TGAAAAA T T AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCC - GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - A T AACAGC TGA T AAAAA - T T A - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCC - GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAGT CAAAAAAAGA T CCA T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCC - GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGAGGC T - - - - - - - - - - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCC - GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGGGT CA - AA - - - - - - - AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCC - GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGTGGAAAAC - CCCAGCCAAAGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AAA T A TGA TGT - T T - - - - - - - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGGT T T T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGT AGT T T A T CAA - - GGGAGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AA T - - A T AA T TGT TGAGGTGT AA T AGA T T C T - - - A T AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGCGTGT T AAA T T TGT T T - - - - - - T T T T CGA T AGAAAGT - AAAA - - - - - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T AGAC TGT - - - - - - - - - - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - TGT T AA T TGAA T T TGTGA - - T T T AAAGT AAAAAA TGT AAAGGT A T AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AAGT A - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T A T AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AAGCAAAACCA T AA T T T T TGAA T TGGGGTGT - T TGACGGA - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGCGAGC T C T AA TGAAA T A - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGT AAGAGGA - CAAAAAGA - AGT AGGGT T T T T CACCAA T T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - GT AGT A T T ACGGA T T AA - - - - - AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T - GAAACAGCA TGT - AAAAGGAA - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - TGT CGAGTGAA T T C - - AA TGT T AGT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - A - A T T AA T T T - - - - CCA T TGT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T AA T C T AA T TGT TGA - - GA TGT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - - C T T CAAA TGAAA - - - GA T T T T T TGT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
A T T T T C T ACGA T AGAA T T T A T AA - - - - - GT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
T A T TGT AC TGAGCAAA T - - - - - - - - - - - GT TGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
T T CCCGT A T AAGCGA - - T TGTGA - - C T TGT AGTGGT T T T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGTGGT T T T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - A TGAAAAAAAAA T T T - T AA - - TGTGT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
T T AGGAAA TGAA T AAA T - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - T AAGAGT A T AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
TGT CAC TGT AAGC T AA - T T A T AA T T T A TGT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T - GAAA T A T T AGT CAAGAAAAGAGAGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - CA T AAA TGAAA T - - TGAAAA T T - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - T T - AA T A T T AGGGGT A T A - - - - - A T AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T - - A T AA T T T T AAAGA T T T AGGACA T T AA - - - ACAGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - AGAA T CGGGTGT - - - AG - C T T - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGT CCGA T T T A T CAG - - - - - AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAA - - - - AAAA T A TGAGCAAA T AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A - CA T CA T A T TGT A T A T CAA - - - - T AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA - - A T T A T T T T T T T A T A T A T AGA - - - AAAGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C T AC T A T AAACAAA T T C - T A T - - T A T A T TGTGGTGAA T A TGT AAA TG - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A TGGTGT AGT C T A T T T T - - - - - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - A T - - A T AA - - C T - T AAA T T A TGA T T A T CGAC T T A T AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT CAAAAGT T - - - AAGA T C T AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T T - GAAAAAA T ACAC - - - - - GA T A T AGT AGGGT T T T T CACCAA T T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T T T CACCAA T T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - GA TGAAACGGA T AAA - - - G - AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGT TGGGT A T C - - - - - GT AGT AGGGGAA T TGGCCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T T AAC - - AA TGT T T T A T A T AA T - - T A T AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - GGCA T CAAA T C T T CGAA - A T T - AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - T T T A - GT AA T CGGTGT T T T AAA TGT T CAGT AGGGT T T T T CACCGGT T C T AGACCACAAGA T ACAGA T ACACCC - GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGTGGGAA T T - TGAAAA T A - - - - - - GGGAA T TGGCCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
GT T T T T CA T AAA T AAA T - - - - - - - - - - - AAA T T CCAA T T T AAGAAAA TGT AGT AGGGT T T T T CACCGGT T C TGGCGCACAAGA T ACAGA T ACACCCGGGG - - - - - - - - - - CGC T A T AA T CAAGACA TGCACC T AA T T AAAGA T AA T T A T A T T C T A T AA T T
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 size: 5988bp; fragments: 3104; full length: 70 (>=5389.2bp)
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