
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2341
T AAAC T T AA T AC T CAACA T C T A - - TGT AAAA T TGCAGGC - - - - - - - - AGA T AA TGTGAAAAAGA T CACAGGT TGCCCA TGA T CC T TGC T - - - - - - - - GA T - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAA TGC T C TGAGGAAGAA - - - C T TGT T CAAA T AA TGAGAAGGT TGAGT AAGA T T
A T AA T T AGGCA T T T AGC T T T AAC TGACAAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGC T T A T AAAAGT T T T T T T ACCACCCCC T CACAAAAAAAGT AAAAA T AAAAA T AA - T T CAC T AAGAAAGT T T AAG - - - - - - - - - - - - - -
- - AA T T T AA T AGACAACGCC T AAA TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T CA TGCACGAA T - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAACA T TGAAA - T A TGA T AGA T T T T CCGAA T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCACCCACC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAA T A T AAAA T CGAGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T AA T A T T T AACACCAAC T TGT AAAA T CC T AGACCA T T A T T T T AA T T A T T AAAAAAAGAACGT AGA T T AGCAAAAA TGA T CGT T CACGCACGAA T - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - GT CA T AAGAAACA T T T C - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T AA T A T T T AACACCAAC T TGT AAAA T CC T AGACCA T T A T T T T AA T T A T T AAAAAAAGAACGT AGA T T AGCAAAAA TGA T CGT T CACGCACGAA T - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T - - A T CGC T CGCA T C T CGC - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T AA T A T T T AACACCAAC T TGT AAAA T CC T AGACCA T T A T T T T AA T T A T T AAAAAAAGAACGT AGA T T AGCAAAAA TGA T CGT T CACGCACGAA T - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGCAAGA - - - - - CAC T CACA TGAAA - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T AA T A T T T AACACCAAC T TGT AAAA T CC T AGACCA T T A T T T T AA T T A T T AAAAAAAGAACGT AGA T T AGCAAAAA TGA T CGT T CACGCACGAA T - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAACAAGC - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T AA T A T T T AACACCAAC T TGT AAAA T CC T AGACCA T T A T T T T AA T T A T T AAAAAAAGAACGT AGA T T AGCAAAAA TGA T CGT T CACGCACGAA T - - - - - - - - - - CAA - - - - CAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCC T C T CAAAAAAAAAAAGT ACGCAAA T A T TGA - - - - - TGT AC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAGT C T AAGGT T T AGT T T T AAC T TGAAAAA TGT C T CGC T A T T A T CACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAA - - - - - - - AAGAAA - - - - - - AGC T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T AA T A T T T AACACCAAC T TGT AAAA T CC T AGACCA T T A T T T T AA T T A T T AAAAAAAGAACGT AGA T T AGCAAAAA TGA T CGT T CACGCACGAA T - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACA T A T A - - - - ACAACAAA T T T AAACA T T T T A T T A T AGTG
T AC T T C - - - - - - T T A T T T C T T CC - - - - - T AA T - - - - - - - - - - - - T A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGG - T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAGT ACAAAAAAC T CCCA - ACACCAA T T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T AA T A T T T AACACCAAC T TGT AAAA T CC T AGACCA T T A T T T T AA T T A T T AAAAAAAGAACGT AGA T T AGCAAAAA TGA T CGT T CACGCACGGA T - - - - - - - - - - CGAGCACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T C T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAGAAAAAAACAACA T A T CAC T CGCCGT T T T T AAAACA - - - - - - - - - - - -
AAAA T T AAA - - - T T AGC T ACAA T CCGT AAAAC T T CGT T CCC T T T T C T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGCACCAC T CGCC T A T AAAA - GT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAGT AGACA - - - - - C T T TGCAGAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGC T T T - - - - - - T T ACGT T CAA T T CGCAACGA - - - AAA T CC T TGT CGCA T C T T T CACA TGAA TGT CGT AAA T C TGGAAAAA TGT T - - - - CGTGTGCGAA T - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T T T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCA T CAAAAAAAAA T TGAAA T AAA TGC - - - - GGT TGTGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - CCAGT C T CAGT AC T T AAAA T - - - - - - - - - T AA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T AA T A T T T AACACCAAC T TGT AAAA T CC T AGACCA T T A T T T T AA T T A T T AAAAAAAGAACGT AGA T T AGCAAAAA TGA T CGT T CAC T CACGAA T - - - - - - - - - - CGAGCACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCC - CCC T T CAAAAAAAAAAAGAAAAAAAAAA - - - A T T T T C T A TGT A T AGAAAA TG - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T AA T A T T T AACACCAAC T T A T AAAA T CC T AGACCA T T A T T T T AA T T A T T AAAAAAAGAACGT AGA T T AGCAAAAA TGA T CGT T CACGCACGAA T - - - - - - - - - - CGAGCACCACCCGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAGAAAAAAAAAC - - - T CA T T CGCAACCAC T AAA T - - - - - - - - - - - - - -
AAGT T T T AA T AG - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - C T T AAAGT - - - - - - - - - - T T A T T AAAAAAAGAACGT AGA T T AGCAAAAA TGA T CGT T CACGCACGAA T - - - - - - - - - - CGAGCACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCCACAAAAAAAAAAAAAAAAC T C T T AAAA - - - - GT T AAACC T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGGT T - - - - - T T AAC T T CAAGT TGT T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGCACCACG - - - - - - - - - - - - - T T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAA T C T T AGAAAAA TGCAA - T A T A T T A T T T T CGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGCACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAA T AA T AA T A - - - - - - - - - - - - ACA T ACCAAA T T T C - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGA T T - C T CAGGGCAAA T C T CAAAAA - - - - - - - - - - - - -
AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T T AAGT T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGCACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCAACCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAAA T A T AGAA - T AA T C T T CAAA T AAGT AAA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T A T A T AAC T T T AAGACAGAAAA T - - - - - - - CACCA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAACCAC T CGCC T A T AAAAGT T T T T T TGCCACCCCC T CACAAAAAAAAAC T AAAA T AA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAA TGAAGAAGA - T T AA TGA T AAAGGA T T A T A - - - - - - - - - - - - - -
A TGA T T T C T T A T T T AA T AA T AGT T T A T T - - - - - - - - - - T CAC T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCACC T CAAAAAAAAAAAAAAAGT T A TGAC - - - T CCAAGA T CGT TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGG - T T T T T ACCACCCCC T AAAAAAAAACACGGAGACGGACAGAC - CACCA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T T AAA T CAAA T AGTGA T TGTGGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TG - - - - - - T T T T T AA T ACACAGTGGT A - - - - - - - - - - - - - T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T T ACAAA T C TGTGTGT CA T CAGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAA T T AAAAGGAAAGT A T T - T T AAA T AAAAA T A T CAAAA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAA T T AGAACAAGT T AAAA - T T TGT AGCGT T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAGGG - - - - - - - T AGAGGT T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T C T CC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAA TGT AGAAA T AGGAGT - A T TGA T AGCAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCCCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AAA - - - - - - - - T T CGTGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AC TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCGCCCCC T CAAAAAAAAAC TGT AACCAA T T A - - - - - - - - T T A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGG - T T T T T ACCG - CCCC T CAAAAAAAAAC TGT AACAAA T T A - - - - - - - - T T A T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T C - - - - - - - AAAAAAAAAAAAGT A TGTGT CA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - CGACGTGCAAC TGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T - - - T CCGAGA T AAGT CGT ACAA - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T AA T A T T T AACACCAAC T TGT AAAA T CC T AGACCA T T A T T T T AA T T A T T AAAAAAAGAACGT AGA T T AGCAAAAA TGA T CGT T CACGCACGAA T - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCA T CAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T CAAA - - - AGTGT A T ACACCACG - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T T - - - - - T T AA T A TGGAGT T A T A - - - - - - - - - - - - - T T AC T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACA T CAA T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCC T CCCC T CAAAAAAAAAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCC T CAAAAAAAAGAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - T C TGCA T TGT A TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CGGTGA T T T TGGA T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T T AAA - - - T T AGC T ACAA T CCGT AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACACCAC T CGCC T A T AAAAGGT T T T T T ACCACCCCC T CAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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