
Start crop Point End crop Point

MSA length = 585
C T CGA T AGT AC T T T AGA - - - - - - - - - - - - C T T C TGGGT AA T AC T AC T A T T T AAA T T T T T AC T AAA T T T T A TGAAAACAA T T C TG - - T T T T CAA T A T T T AA - - - - - - - - - - GT T T T ACAGACAC T T T T T T T T A T T TGCA TGT T T T CAA T A T T T TGGCA T A T T T CGAGCAAAACC T TGGAA TGT - - - ACCGGGTGT T T T T CAAAAGTGGT A T
C T CGA T AGT AC T T T AGA - - - - - - - - - - - - C T T C TGGGT AA T AC T AC T A T T T AAA T T T T T AC T AAA T T T T A TGAAAACAA T T C TG - - T T T T CAA T A T T T AA - - - - - - - - - - GT T T T ACAGACAC T T T T T T T T A T T TGCA TGT T T T CAA T A T T T TGGCA T A T T T CGAGCAAAACC T TGGAA TGT - - - ACCGGGTGT T T T T CAAAAGTGGT A T
T T - - - - - - - GGT A T AAAGT AGT T AAA T AA T ACC T AGT AGT T T T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AAAGA TGT - - - - - T T T AC T CGT A T A T T T T CAA T A T T T T TGCA T A T T T AGAGCAAAAC T T T TGCGT A T - T A TGTGCA TGT T T TGAAAAGAAAA - - -
T AAGA T AGT A - - - AAAAC T ACC T CGA T AGT A T - - - GACAAGT T T T A T T T T T AAGT T T T T - C T AAGT T T T A TGAAAACAA T T T T AGA T T T T CAA T A T T T T A - - - - - - - - - - T T C T T ACAGA TGC T T A T T T T T A T T TGCA T A T T T T C T C - - - - - - - - - - - - - T T TGAGCAAA T CC T T AGCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGC T AGA T AA T AAAAAGT ACC T C T A T AA T A T CAAAGTGAGA T T T A T A T T - - - - - - T T T ACAAAA T T T T A TGAAAA T AA T T T TGGA T T T T CAACA T T T AA - - - - - - - - - - T T T T T AC TGA T AC T CA T T T T T A T T TGCA T A T T T T CAA T A T T T TGGCA T A T T T TGAGCAAAA TGT T T ACACC T - T A TGTGCAAA T T T - - - - - - - - - - - - - -
T T ACAAAGAAC T AAA T A T T T T CC T - - - AA T A T T T CAGA T AGT T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T T CAA T A T T T AA - - - - - - - - - - T T T T T ACAGA T AC T T A T T T C T A T T TGGA T A T T T T C T A T A T T T TGGCA T A T T T TGAGCAAAA T C T T TGCA T A T T TGCA T T AAAAGT T T T T AGAAAAC T TGT
T TGCA T A T T - - AAGA T AGCA TGT T AA T AGTGT C T AGACAAGT T T T A T T T T T AAGT T T T T AC T AAA T A T T A TGAACACAA T T T CAGAA T T T CAA T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T CC T AA T T AC T AA T T AC - - - - - -
T TGCA T A T T AAAA T A T AGCA T T T AAA T AA T A T A T AAAAAGGA T AGAC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T TGCAGA T AC T T A T T T T T A T T AGCA T A T T T T CAA T A T T T TGGCA T A T T T T CAGCAAAACC T T TGCA TGCACAC T T T T T T A T T A T T AACA T T T TGT A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AA T T T TGGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T ACAGA T ACA T A T T T T T A T T TGCA TGT T T CCAA T A T T T TGGCA T A T T T CGAGAAAACCC T T T T CA T T T A T A TGT T CA T A T T T T - - - - - - - - - - - - -
C TGT AAGA T AGT AAAAAGT A T C T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - GCAAAACA T T TGCA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGAAAA T AGT T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - GGGAA T T T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - T T T ACAGA T AC T T A T T T A T A T T TGCA T A T C T T CAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT A T A T T TGTGAGCAAA - - - - -
T TGT AAGA T AGT AAAAAGT A T CCGGA T AGT A T C T AGACAAGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T AA T A T AGAAAAGAC T ACC T CCA T AGCA T A T AGACAAA T T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T CAA T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAAACGGAAC T T T TGACCCC - TGT AAC T T CGT T T TGGA T AAAGAA - - -
T CCAGAAACGT T AAGCA T T T T T T - - - - - GT A TGT T AGGT AAAC T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAGA T TGT AACAAGT ACC T CCA T AACA T C T AAACAAC T T T T A T T T T T AAGT T T T T AC T AAA T T T T AAACAAACAA T T T T AACA T T A T A - - T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - GT AAAGA T C TGC T T AACA T T AC T AGGA T AACACGT AAA T AAA T AA
T T A T AAGA T A T T AAAAAGT ACC T CGA T AGT A T A T TGACAAGT T T T A T T T T T AAGT T T T T A T T - AAA T T T T TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT A - A T CGT AAGAAA T CGGT T CAA T AA T A T T T AAGCAGGT T T T AA T T T T AAGT T C T T AC T T TGT T A TGT A T ACA T AAC T A T A - - - - - - - GA T A T T T T A - - - - - - - - - - T A T T T AAAA T CAC T T AC T T T T A T T T ACA T A T T T T CAA T A T T T TGGCACGT T T TGAACAAGACC T T TGCA T A T AAA T AA T C T AGC T A T T AAAAA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAACAAGA TGA T AAAGAAGAAA T CGA TG - - - - - - - - - - AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T AA T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAGAAAAAAC T T CAAA TGA - T A T CC T AAA T A T C T T AACA T T TGA - - -
T TGT AAGA T AGT AAAA T A T ACCGCGA T AGT A T C T AGAGAAGT T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - TGT T CAAAA T A T C T AAC T AGT A T C T AAACAAA T T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T ACAGA TGC T T A T T T T T A T T TGCA T A T T T T CAA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C T AGTGT CGCAA T AAGT ACACA T A T AACACC T T A T CAGA T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T ACAGA T AC T T A T T T T T A T T TGCA T A T T T T AAA T A T T T TGGCA TGT T T T AAGCAAAAC T T C T T TGCA - - T A TGTGCA T A T T T T AAAAAAAA TG - A T
T T T T AGGT AAGT AAAAAGT ACC T CGA T AGT A T C T AGACAAGT T T AA T T T T T AAGT T T T T AC T AAA T T T T A TGAAAACAA T T T TGGA T T T T TGA T A T T T AA - - - - - - - - - - T T T T T T CAGA T AC T T A T T T C T A T T T ACA T A T T T T CAA T A T T TGGGCA T A T T T TGAGCAAAACC T T TGCA T A T - T A TGTGCA T A T T T AAAAAAAA TGC - A T
A T CGGAGA TGACCA T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAA T T CC T C T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - T T T A T TGGT ACCAA T T T T T A T T T T CA T A T T T T CAA T A T T T TGGCA T A T T T TGAGCAAAACC T T T A - - - - - A T A TGTGCA T A T T T T AAAAAA T A - - T A T
T T C T T T AA TGAAGT A T A T T AGT T T TGTGT T T T A T - GT TGT T T T A TGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAACCC T TGT A T A - - - - - CCGGGTGT T T T T CAAAAGTGGT A T
CAAAA T AA T AGAAAAGTGCA T CGAAA T AGTGT C T AGACAAGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T CAGCA - - - - - - - - - - T T A T CC TGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAGA T AGT AAAA TGT ACC T C T A T TGCA T C T - A T AAAGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T T AGA T T T T CAA T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGGT AGAAAAA T T A T T C T CA T AA TGGT CA T A T T T CAAAAAC T AC - - -
T T ACAAGA - AACAAAAAA TGTGA T AA T ACCA T T T T ACGCAGT C T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T A T AC T AA T T C T T A T T TGA T T A T T T T CAA T A T T T T - GCA T A T T T TGGGTGCA T T T T T AA T T T T TGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T T AA T - - - - AAAAGT A T T T C T A T AGT A T C T AGAC - - - - - GT A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGA T AACA T C T AGA T AAGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T T AGA T T T T T AA T A T T T AA - - - - - - - - - - T T C T T ACAAA T AC T T A T T T T T A T T T T A T T A T T T T AAA T A - - - - - - - - - - - T T TGAA T A T A T A T T TGCA T T T T A T A T T TGGGT T T CC T T A T T AA T AAA T AC
T CA T A T AA T AA T A T AAAA T CA T TGAA T T T T AAC T AAAGAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T AA T AAAAAGTGAC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T T ACA - A T C TGT A T T T T T A T T TGCACA T T T T CAA T A T T T C TGCA T A T T T TGAAGAAAACC T T TGT ACA T - T T CA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAA T AAA T TGCGAAAAGT A T CA T AA T AA T ACC TGTGAGAA T T T T A T T T T - - - - - T T T T AC T ACA T T T T A TGAAAACAA T T T T AGA T T T T CAA T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAGA T AGT AAAACGT AC T T CCA T AGT A T C T AGA T AAGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAAAGAGAAAAAAGT ACACCGA T AAAAC - - - T AGAAGT T T T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAGT AA T CA T A T CACAAAACCA T A T A TGAAC T AC T AAAAC T AAG - - -
CAC T AAAGT T T T AAA TGGAA TGC TGA T AGGA T T T - - - - AAGT T ACA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T ACAGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAA T AAAGCC T T T A T TGT C - AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T AAGA T A T T ACAAA - T ACCCCGA T AGT A T C T AGACAAGT T AAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CCAGA T AC T T A T T T T T A T T TGT A T T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T AA T T C T C TGTGGA TGCAAGGT AACC T T A T A T AA T A T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAAGT AC T T CGA T AGT A T C T AGACAAC T A T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGC TGGT A T T T T T T - - - T AC - GAAAA TGACA T T C TGAA T AGAGTGT A T
T TGT AAGA T AGT AAAAAGT AC T T AGA T AGT A T C T AGACAAGT T - - - - T T T TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T CAA T A T C T AA - - - - - - - - - - T T C T T ACGGA T AC T T A T T T T T A T T TGA T T A T T T T T AA T A T T T TGA T A T A T T T TGAGCAAAAC T T T TGCA T AAAGAC T TGT T CCCC TGT AAAACCAGGT A T
T TGT AACA T AGCAAAAAGT A T C T C T A T A TGA T C T AGACAAA T TGT A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAGA T AGT AAAAAGT ACC T CGA T AGT A T C T AGACAAA T TGT C T T T T T AGGT T T T T AC T AAA T T T T A TGAAAACAA T T T T ACA T T T T CAA T A T T T AA - - - - - - - - - - T T T C T ACA T A T ACC T A T T T T T A T T TGCA T A T A T T CAA T C T T T TGGCA T A T AA T AACAAAAACC T T TGCACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAGA TGGT AAAA T A T ACC T CGA T A - - - - - - - GACAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGAGAA T CAAAC T AA T T T AA - T A TGCA T AAGT T T T T T TGCA T AA - - - -
T TGT AAGA TGGT AAAA T A T ACC T CGA T A - - - - - - - GACAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGAGAA T C T AAC T AA T T T AA - T A TGCA T AAGT T T T T T TGCA T AA - - - -
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