
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5353
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T TGAA T A T T T C T A T C - A TGA - AA T T T - AA T CACA TGCAACCAGT AA T ACAAAAA T ACCAGAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T A T T T T T T T AC T T T T T - - - - - - - - - - - - T AGCA T T T C T A T C - ACA T AAA T T T A T A T CGCA TGCAACCAGT AA T ACAA T AA T A T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - C T A T AAAA T T A T T T A T A T T C T T AA T T T AAAAAAA T AAAAAA T T AAAAA T A T A T AAAA T T T T T A T T T T AGT AAAAAAAAAAA T AA T T AAA T T T AA T AAAA T
CGT A T A T CC T CC TGT T CAGGC T C T T T T T C T T C - - - - - - - - C T A T CAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - T T T - - - - C T TGT C T T TGTGA - - - - - A T T T AAA T T CAGTGGAAA
GTGC T T CC T TGT AGT T CA T A T A T AGT T ACAGGTGT T ACC T C T A T AAACAG - - - - - - - - - A TGCA TGCAACCAGT AA T ACAAAAA T AC T AAAGGC TGGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAAC TGGT A T CC T T T T AA TGGAAAAAACAA T TGAA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AA T AA T A T T T A T A T T C T T AA T T T AAAAAAA T AAAAGA T T AAC T A TGAAAAAAA T - - - - - - C T AAA T AA TGAAGAAGA T T A T A T AA - - - - - - AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T A TGTGGACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T T C T T CGCAAC T T T T C T CCA T T C T T CA T AAAAAC TGT AAC T - ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACA T T T TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T A T T T T T C T T T AGA T AGT AAACAAAAAAAA T AAA - - - - - - AA TGT
T T A T T T T T CCAC T T T CCA TGT T T A T T T T CC TGGAAAA T T T CAA T CAA T A T AAA T T T T T A T TGT A TGCAACCAGT AA T ACCC T AAAA T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - T T A T AAAAGT A T T T A TGC T C T T AA T - - AAAAAAAGAAAAAA T T AAGAA T AAA T AAAA T - - - - - - T T AAACAGT AAAA - - A T T AA T CGAA - - - - - - - GAA T
T T A T T T T T CCAC T T T CCA TGT T T A T T T T CGT CGAAAA T T T T AA T C - A TGT AAA T T T T T A T TGT A TGCAACCAGT AA T AC T C T AAAA T T AAAGGC TGGT C T - - - - - - - - - - C T A T AAAAA T A T - T A TGT T CA T AA TGT ACAAAAAGAAAAAA T T AAAAA T AAA T AAAA T - - - - - - T T AAACAGT AAAA - - A T T AA T TGAA - - - - - - - GAA T
T T A T T T T T CCAC T T T CCA TGT T T A T T T T CGT AGAAAA T T T CAA T CAA TGT AAA T T T T T A T TGT A TGCAACCAGT AA T AC T C T AAAA T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T - - - - - - C T AAACAGT AAAA - - - - - AA T CGAA - - - - - - - GAA T
C T T C T T T T T CAC T A T CCA TGT T T A T T T T C T T AGAA T A T C T C T A T C - GTGAAAA T T T T AA T T ACACGCAACCAGT AA T ACAAAAA T A T T AGAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - C T A T AAAAA T A T T T A T A T T C T T AA T T T AAAAAAA T AAAAAA T T AAAAA T A T A T AAAA T T T T T A T T T T AA T AAAAAAAAGAA T AA T T AAA T T T AA T AAAA T
T AA T TGT T A T T T AA T A T T A - - - - - - - - - - - - - AAACA T T T A T A T C - CAGT A T A T T T T T T T TGT A TGCAACCAGT AA T ACAAAAA T A T T AA TGGGT TGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T T T T CAC T A T CCA TGT T T A T T T T T CA TGAAAA T T T C T A T C - A T AAAAA T T T T AA T TGCA TGCAACCAGT AAAACAAAAA T A T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - C T A T AAAA T T A T T T A T A T T C T T AA T T T AAAAAAA T AAAAAA T T AAAAA T A T A T AAAAC T T T T A T T T T AGT AAAGAAAAAAA T AA T T AGA T T T AA T AAAA T
T T A T T T T T T CAC T A T CCA TGT T T A T T T T CGT AGAAAA TGT C T A T C - A TGAAAA T T T T TGT TGCAGGCAACCAGT AA T ACAAAAA T A T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T T ACCAC T A T CCA TGT T T A T T T T CC T AGAAAA T T T C T A T C - A TGT AAA T T T T T AGTGT A TGCAACCAGT AA T AC T CGAA T AGAAAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT CCC T CAAA T AC TGAAGT TGT T CA T CGT AAAGAGT T A T TGT TGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T T T T T CCAC T A T CCA TGT T T A T T T T CGT AGAAAA T T T C T A T C - A TGT AAA T T T T T A T TGT A TGCAACCAGT AA T ACAAAAA T A T CAAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T T T CCAC T A T CCA T A T T T T A T T T T T A T T AAA T T T T T T A T - - CC T T - - - - - - T A T T TGT ACGCAACCAGT AA T ACAAACA TGT T AAAGGC TGGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGA T T - - - - - - - - - - GA T T
- A T T T T T CCA - - - - TGT T T A T T T T C - - - - - - - GA T AA T T T C T A T C - A TGAAAA T T T T T A T TGT A TGCAACCAGT AA T ACAAAAA T A T AAGACG - TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T A T T T T T T CAC T T A T T T T T T - - - - - - - - T AACA T T T C T A T A - A T A T AAA T T T A T A T TGT A TGCAACCAGT AA T ACAAAAA T A T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGAC T - - - - - T T T T A T T AAC T AAA - - AA T AA T AAAC - - - - - - - - - - -
C T A T T T T T CCAC T A T CCA TGT T T A T T T T TGT AGAAAA T T T C T A T CAA T T T AAA T T T T T T T TGT A TGCAACCAGT AA T ACACAAA T A T T AAAGGC T T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T T T T CAC T A T CCACGT T T A T - T T T CGTGA T AA T T T C T A T C - ACAG - - - CC T T AA T TGCA TGCAACCAGT AA T ACAAAAA T A T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - C T A T AAAA - - - - T T A T A T T C T T AA T T T AAAAAAA T AAAAAA T T AA T AAAA T C T AAAA T T T T T AC T T T ACCAAAAGGACA - - T T T T TGAA T T CAC T AA T A -
A T A T T C T CCA - - - - TGT T T A T T T T C - - - - - - - GAAAA T T T C T A T C - A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T A T T T C T C T A T C T T T A T T T T CCCA T T C TGAAAA T T T C T AA - - C TGT AAA T T T T T A T TGTGTGCAACCAGT AA T ACAAAAACA T T AAAGAGTGGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AA T TGAG - - - - - - - AAAA
A T A T T T C T C T A - - - T C T T T A T T T T C - - - - - - - GAAAA T T T C T A - A - C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - C T T - - - - GT TGT T - T T TGGT - - - - - A T T T AAA T T T AGTGAAAA
T T A T T T T T CCAC TGT CCA T A T T T A T T T T CGT AGAAAA T T T CCA T C - A TGT - - - - - - T T A - TGT ACGCAACCAGT AA T ACCC T AA T A T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGAA - - - - - - - T T AAACAGT AAAAAA - - - AA T TGAA - - - - - - - - - - -
T AAA T A TGT T T TGGC T T T T - - - - - - - - - - - - - T AGCA T T T C T A T C - ACA T A T A T T T A T A T TGCA TGCAACCAGT AA T ACAAAAA T A T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - AAA T ACGA T AACA TGT A T ACCAAGT C T AAAAAAA T A T AAAAC T AAAAGCCCACAAAA T T T T TGT T T T AGAGT A TGACAAGT T AA TGAAACCCAA T AA T AC
T CAC T T C T T T A T T T T TGT TGT TGT C T T TGT C T T T A T AGT T TGA T CGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T T T CCA TGT T T T A T A T T CGT A T - - - - - GAAA - - - - - - A T C - T TGCAAA T T T T T AGTGT A TGCAACCAGT AA T ACAAAGA TGT CAAAAA T TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA - - - - - - - - GAAAA T T T CAACC - C T A T CAA T T T T T A T TGT A TGCAACCAGT T A T ACAAAAGT A T T AAAAGC TGACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T A T T T T T T AAC T T T T - - - - - - - - - - - - - T AGCA T T T C T AC - - ACA T AAA T T T A T A T TGCA TGCAACCAGT AA T ACAAAAA T A T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - C T A T AAAA T T A T T T A T A T T C T T AA T T T AAAAAAA T AAAAAA T T AAAAA T A T A T AAAA T T T T T A T T T T AGT AAAAAAAAAAA T AA T T AAA T T T AA T AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T A T TGAAA T T T TGA T T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGC - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T T T CCA TGT T T T A T A T T CGT A T - - - - - GAAAA T T T C T A T C - T TGT AAA T T T T T AGTGT A TGCAACCAGT AA T ACAAAGA TGT CAAAAA T TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCC T A T T T CAC T A T T TGT C T CC T A T A T T T T AGAA TGCCA T T A T T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGCCGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AC T T T CAC T T A T T T AAGAC T CACCC TGT A T TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAGGT A - - - - T T T AA T TGACAAAGAAAC T AA T AAAA - - - - - - - AA T C
T T T T TGT A T T T T T ACC T C T A T A T C T C TGA T TG - - - - - - - - - - - - - - GCAGAAAA T T T AAA TGCA TGCAA T CAGT AA T ACAAAAA T A T T AAAAGA TGGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGACA T T T T A T AA T C T AAACGGT AGT T T C TGGAAAA T T T C T A T T - T TGAA T A T T T T T A T TGT A TGCAACCAGT AA T ACACA - A T A T T A T AGGT T TGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T ACA T CA TGT T C T T A T T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGT TGT C T C TGGT T TGT A TGCAGA T C T AGGGAAAA T T T C T A T AAA T A T AAA T T T T T A T T A T T TGCAACCAGT AA T AC TGGT A T A T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T T T T T CCAC T A T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT AAA T T T T T A T TGCA TGCAACCAGT AA T ACAAAAA T A T T AAAGGC TGGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T CC T T T ACGGAAAACA TGCA T A T T T T T AGGA T A T TGCAGT CAAAGGAAA T T C T T AA TGCA TGCAACCAGT AA T ACAAAAGT A T T AGCCGT - - GCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T C T T T T T CGGAAAACA TGCA T A T T T T T AGGA T A T T T CAGT CAAAGGAAA T T C T T AACGCA TGCAACCAGT AA T ACAAAAGT AC T AACCGT - - GCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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