
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3182
CAA T TGA T T T T A T T C T - TGGT T T A - - AAAACGT T A T A TGA T T - - - - T T A T T AAAC T AGAA T AAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA - - T T T C T T C T A T A T T T T AA - - - T T AC TGGGAACA - - - - - - - - CAA T CA T AA T AGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T AA T A T T AA T T T - - - - - - - - - AA TGT T T A T A T T T AA T C TGCGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T T CACA T T AAA T T T T TGT T T CAAC - - - - - - - AC T AA T T T T A T T AAAGAA T - AAAAGAC T T AA T T T A T A T AAA - - - - - TGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGA T T - T T T T T T T T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA T T T AC T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T A T CA T T T CAACCAAAAA - - - - - - - - T C T AA T T T T AA TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAAC T T T T T T T C T ACAA T A TGA - - - T T AA T - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA T AA T A T T AAA T T AAAA TGAAAAA T T AA TGGA T T T A T AACCC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T - T T T T T T C T ACA T T T T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA T AGA T T ACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGT A T - T T T T T T C T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T A T AA - - - - - - - - - - - - - TGAC T A T C T T AGCAGT A T A TGAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T AGGCA T T T T A T A TGAAAA - - - - - - - - T T AA T T A T A T T A T T T CGT T AAAACAACGA T T T TGTGT T CC - - - - - T CGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT ACAAGA T T CCAGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA T TGGT A T T T T T TGTGAAC T T AAA TGA T T A T TGT A T TGT CCCCAGT AA T AAA T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T T T AA - - - CCAGT A T TG - - - - - - - - - CA T T A T T CAAA T T T A T T A T C - AAA T A T T A T T T CCA T AA T T A - - CAAA T T T
AGACAAGT AGT AA T T T - GAA TGCA T ACC T C T T T T T T A T A T T CCCC TGCAGT AGC T T A T AAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA T T T T C TGT - AAA - - - - - - GT C T C - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - TGT T A T T T T T TGA T T T AAA TGA T T A T TGT A T TGT CCCCAGT AA T AAA T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T A T ACAGAAAA T - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC TGCAGGGAAC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCG
T A T AAAAAA T T AGT T T - - - - - - - - - A TGA T T A T TGT A T TGT CCCCAGT AA - - - A T T AGAAAA - - AA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGA TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCA TGAA - - T T T T T T C T A T A TGT T AAA T A T AC T CA - - - - - - - - - - - - - - CAAA T AAAGT A T C T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA TGGA T T ACAA T ACAAACAA T T T T A T T T A T T T A TGA TGAC
AAAA T AA T A T T AC T T T - AAA TGCAAA TGA T T A T TGT A T TGT CCCCAGT AA T AAA T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T TGT T T T C T ACA T T T T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CGT AA T A T A T T T T T - - - - T AAC T A T AC T ACAGT AC - - - - - T T CA
- - - - - - - T A T T A T A T T - - - - - - - - - A TGA T T A T TGT A T TGT CCCCAGT AA T AAA T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA T AA T A T T CCAC - - AAA TGGT AA T A T T ACAAACA - - T AA T ACA
CAGC TGGT - TGA T T T - - T AAC T TG - - - CA TGT T TGT AA T A T T ACCAAC T T TGAA T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA T T A - - - - - - - - A - T T A T T AA T C TGAA T C T T T ACAA - - - -
T AA T TG - TGT AA T T T T - T AA T T - - - A TGA T T A T TGT A T TGT CC T CAGT AA T AAA T T AGAAA - AAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGA T - - T T T T T T T T C T AC T T AAA - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A T A T T T T CACAC T - AA - CA T T AAA T T T A T AAAAG - - - - - T A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T TGT T T C T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA T T T A T T A T - - - - - T AACA T T T TGAGAAAAA - - - - - T CA T
CAAAAA - T CC - A T T T C - T T ACGT AAAAAAC T A T T T AA T AA T C T CCAGTGA T AA T T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA - TGGT A T T T A T AA T T AA TGT T T T AGT T AAA T A T AAAC T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACA T CGT T A T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T A T T T T T A T T T T A T A T T C T C T T TGGT AC - - - - - - - T T T T AAC T T CAC T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AG - T A TGAC T T - - - - AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGA T AA - T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AAGTGA T AA T T AAAGT CAGTGT T T T AAA T ACGAA T - - - - - -
TGA TGA - T A T CA T - T T - T AGT T T A - T T T T TGAACA T ACAA T AC T T A T T T CCGAA T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA T CA T - - - - - - A T - TGA T T A T T C T AAA T A T C - T TGA T TGG
AAA T AAA T T T T - - - - - - - - - T T T A - A TGA T T A T TGT A T TGT CCCCAGT AA - - - A T T AGAAAA - - AA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA - - TGT T T T C T A T A T T T T T AAGT T T AACAAC - - - - - - - - - - T T T CGACA T CA T T CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T
CAAGT AA T AC T AC T T C T - - - - - - - AGAAA T T AAAGGGT TGT C T T CAAAGGT AAA T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA TGT AA T A T T - - - - AAACAA T A T T AA T T A T A T A T AA T CGA
T AA T T AA T A T TGA T T T T - - - - - - - AA TGA T T A T TGT A T TGT CCCCAGT AA T AAA T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T CA T A T A T T T T T T T CCAGACAAC - - - - - - T AA T T T C T C T C TGA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA T TGC
T T A TGAA T AC T C T T T T T T AA T A - - - T TGGTGAC TGT AGT A T T T TGAGT AA - - T A T T AGAAAA - - AA T T CA TGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA - - T T T T T T C T A T A T T T T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA T AGGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGACGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGA T T - T T T T T T CA T T A T T T T AA - - - T T AC TGGGGA - - - - - - - - - - T AA T CA T AA TGAAA T T CA - - - - TGAGTGT T T T A T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA TGGA T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAA T A - T A T T A T T T T - T AA T T TG - - - - A T T A T TGT A T TGT CCCCAGT AA T AAA T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T TGT T T T C T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - TGA T T A T T CCGGAAA T AAA TGA - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T C T A T AGAC TGT AA - - - A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - A T T A T C T T - - - - - - - - - A TGA T T A T TGT A T TGT CCCCAGT AA - - - A T T TGAAAA - - AA T TGGTGGGTGT T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACCA T CGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA - - T T T T T T C T A TGT T A T AAA T T T T ACAAAA T A - - - - - - - - T T CACACA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGA T - - T T T T T T C T A T A T T T T AA - - - T T ACCGGGGA - - - - - - - - - - CAA T CA T A T T T T A T AAC T - - - - GCAAAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCACCAA - - T T T T T T CAA T A T T T T AA - - - T T AC TGGGG - - - - - - - - - - - T AA T CA T AA T T A - - - - - - - A T - T AGGT AAAC T AAA T A T T - A T AA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCAAGAA - - T T T T T T C T ACA T CAGAAA TGT T T C T AA - - - - - - - - - - - - - T A T T T AGGGTGT AC T A T - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T
- - - - - - - - - T T A T - - - - T AA T T TG - - - - A T T A T TGT A T TGT CCCCAGT AA - - - A T T AG - - - - AAAA T T CGTGTGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T TGT C T T C T AGAC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCCC T - A T CC - - - - - - - - A - A T A T T CCA T CACAAAGCAA T A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA - - T T T T T T C T A T A T A T AAA TGT T T A T A T AA - - - - - - - - - - T T CAA T T T T AA T A T AC T A T T - - - - TGGCGA T T T T AAAA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA - - T T T T T T C T A T A T T C T AA - - - T T AC TGGGGA T AA T A - - - T T TGT T T A TGAAA TGCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AA T AA T A T T A T CCCCAGT AA - - - A T T AGAAAA - - AA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGCCAGTGT T AA T T T T T AA T T T AAGAAGAGGGT A T A T AA T AAA T AC TGGT AAA T T AGAAAAAAAA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACA T T C T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA TGGAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - TGC T A T T C T A - - - - - - - AAGGC T ACCCC T A T T A T T T T AAC T AA - - AA T T AGAAAA - - CA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA - - T T T T T T C T A T A T T T T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACAA - - T AA T CA T AA T T TGAA T ACAAGACGA T T T A T T T AGAAAC T AA T AA T TG -
CAA T TGA T A T T A T T T C - GGA T T CA - AAAA T T A T AGT AAAA T T AACAGTGA - - - AC T AGAAAA - - AA T T CGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACAAA - - T T T T T T C T A T A T T T T AA - - - T T AC TGGGGACAA T ACA - - - CAA T CA T AAGTGAA T AA T - GA T - - - - - - - - - CAAAAA T A T A T AGT T T T
C T ACCG - T A TGA T T T T - T AA T A T T - - - - A T TGC TGT A T TGT CCCCAGT AA - - - A T T AG - - - - AAAA T T TGTGGGT A T T TGGGAAGGC TGAAGGAAACAA T - - - - - - - - - - T ACCCACGAA - - T T T T T T C T A TGT T T T A T - - - T CAC TG - - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCCACGAA T T T T T T T T C T ACAAAGCAC - - - A T C T - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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