
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1064
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCACCAAGCGCGGT T T T AGGAGGT AA T AGGGGT AA T T ACCC T T CCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AGGAGT AA T T A T CC T T CCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - T T T A T C T T T AA T AAA T A T AAAGT A T TGCA TGCA T - T T T A TGT T T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - AGCGCGGT T T T AGGGGGT AA T AGGGGT AA T T ACCC T CCCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T T T T AA T AAAAA T AAAGT A T TGCA TGCA T - - - - A TGT T T T - - - - - T AA T T AAAA T AAACCC - T CCCCC T AGAAA T A T T T T CGAAAACCACC T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAA T T ACCC T T CCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAAGAAAGAACC T CC T T TGT A T ACAGGCGGCGCA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGCGT T T T T AGGGGGT AA T AGGAGT AA T T ACCC T CCACAGAC T AAC - - - - - - - - - - T T T AA T T A T AA T AAAAA T AA TGT A T TGCGTGCA T A T T T A TGT T T T C T T T TGAA T T AAAAGT AC T C - - CC T CCC T AGAAC T A T A T T C T AAAACCGCC T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T AA T AGGGGT AA T T ACCC T CGCCAGCC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGT - GACAA T AGGGGT AA T T ACAC T CCCCGGAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AAAA T T ACACC - - - - CCC T AGAAC T A T T T T C TGAAAACGCC T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T AA T AAAGT T AAAGT A T TGCA TGCA T A TGT A TGT T T T C T T T T T AA T T AAAA T T ACCCC - T CCCCC T CGT AC T A T T T T A T AA T ACCGCC TGC -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T CAGGGT AA T T A T CC T CCCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T T T T AA T AGAAA T AAAGT A T TGCA TGCA T - T T T A TGT T T T C T T T T A T T AAAGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGT T AAG - - - - - - - - - - - - AAA T TGAA T CGAAA T CGAAGA - - - GT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AA T AACC T T C T CCACGC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAAAA T CAGGCC - T TGAGCGAA T A T AA T A T T C T TGAAGC T CC T T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAAAA T CA T - - - AC - - - - - - - - - - T T T AGGGCGT T A T A T T TGT AA T T ACCC T CCC T AGAC T AAC - - - - - - - - - - T T T A T - T T T AA T AAAAA T AAAGT A T TGCA TGCA T A T T AAAA - - - - - - - - - T AAGGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T A TGT T CAGACAA T A - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T TGGAGAAA T T AC T C T CCCCAGCC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT T CA T T T TGC T T T - - - - C T T T AAGG - - - - - - - - T AGAA T T T T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT CA TGCGCGGT T T T AGGGAGT AA T AGGGGT AA T T ACCC T CCC T AAAC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T - - - - - - - - - T TGAGGGGGGT AA T AGGGGT AA T T AC T T T CCCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGCA TGT TGAAAGC TGA T AGACAAACGCGGT T T T AGGGTGT AA T AGGGGT AA T T AC T C T CCCC TGAC T AA T - - - - - - - - - - GT T A T T T T T AA T AAAAA T AAAA T A T TGCA TGCA T A T A T A TGT T T T A T T T T T AA T T AAAA T T AC T CC - - - - CCC T AGAACCA T T T T C T AAAACCGCC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T - - - - - - - AA T T A TGGGGGGT AA T AGGGGT AA T T ACCC T CCCCGGAC T AA T - - - - - - - - - - T T AA T T T T T AA T AAAAA - - AAGT A T TGCACGCA T A T T T A TGT T T T C T T T T T AA T T AAAA T T ACCCC - - - - T CC T AGAAC T A T T T T CA T C - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAAAGCA TGT T AAAA T T T A T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - G - GGGGA T AGGGGT AA T T CCC T CCC - CAGAC T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T T T T AA T T AAAA T AAAGT A T TGCA TGT A T A T T T A TGT T T T C T T T T T CA T T AACA T T ACCCC - CCCCCC T AGAAC T A T T T T C T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T AAGA - - - - - A T ACAAGCGCGGT T T T AGGGGGT AA T AAGGGT AA T T ACCC T CCCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T A T A TGGT T - - - - - - - - - T AC T ACAAACA T TGA T AGC T T T C T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAGAGA - - T T A T T T CCAAGTGCGGC T T T AGGGGGT AA T AGGGGT AA T T ACCC T CCCCCGAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT CGC T A T CA - - - - - - - - - - - T AA T - - T A T T AC T AAAAAAGGCA T CCC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGAA T A T - - - T AAC T CAAGCGCGGT T T T AAGGGGT AA T AGTGGT AA T T ACCC T C T CCAGAC T AAC - - - - - - - - - - CA T A T T T T TGA T AAAAA T AAAGT A T TGCACGCA T A T T T A TGT T T T C T T T T T AA T T AAAA T T ACCCC - CCC T T C T AGAACCA T T T T C T AAAAC TGCC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T ACCA T CCCCAGGC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGAACC T CCCCCAAAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAA TGCC T AGAA T A T T TGAACCCAAGCGCAGT T T T AGGGGGT AA T AGGGGT AA T T A T CC T CCCCAGAC T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T AAAA T T ACCCC - T C T CCC T A T AAC T A T T T T C T AAAAC TGCC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGCGGT T C T AGGGGGT AA T AGGTGT AA T T ACCC T T CCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T T T T AA T AAAAA T AAAGT A T TGCA TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AAAA T T A - - - - - CCACCC T AGAAC T A T T T T C T AAA T CC T CC T T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - T AG - - - - - - - - - - T T T A T T T T T AA T AAAAA T AAAGT A T TGCA T T CA T A T T T A TGT T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA T A T T CCAA T - - - - - - - - - - - - - GGGGAGT AA T AGAGGT AA T T ACGC T C T CCAGAC T AA T - - - - - - - - - - GT T A T T T T T AA T AAAAAAAAGT T T T TGCA T ACA T A T T T A TGT T T T C T T T T T AGT T AAAA T T A - - - - - CCC T T CAAGAAC T A T T T T C T AAAACCGCC T T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGAAG - - - - - T TGGT T T T AGGTGGT T A T AGGAGT AA T T ACCC T CCCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T T T T AA T AAAAA T T AAGT A T CGCA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T AAAA T T ACCCC - CCCCCC T AGAAC T A T T T AA T AAAA T CGCC T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T A - - - - - - - - - - T TGA T T T TGT AA T AAGGGT AA T T ACCC T T CCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - T T T A T T T T T AA T - - - - - AAAAGT A T TGCA TGCA T A T T T A TGT T T T C T T T T T AA T T AAAA T T AC T CC - ACCCGC T AGAAC T A T T T T C T AAAAC TGCC T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGAAGT - - - GTGAACAA T CGCGGT T T T AGGGAGT AA T AAGGGT AA T T ACCC T CCCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - A T T A T T T T T AA T AAAAA T AAAGT A T TGCA T ACA T A T T T A TGA T T T C T T T T T AA T T AAAAGT CCACC - CACCCC T AGT AC T A T T T T C T AAAACCACC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T T AC T T A T A T AAAAAACA T T T AAAAAA T T AA T AAA - - - - TGCAGT T T T AGAGGGT AA T AGGGA T AA T T A T CC T CCCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AAAAC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AGGGT T AA T T ACC T T CCCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AAAA T T ACCCC - - - - CCC T AGAAC T A T T T AC T AAAAC TGCC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T ACCC T CCACAC T C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAGT - - - A T ACAAAAGCA TGGT T T T AGG - GGT AA T AGGGGT AA T T ACCC T CCCCAGAC T AA T - - - - - - - - - - T T T AA T T T T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGT TGAGAGA - - - - - - - - - - - - - - C TGGGT AA T AGGGGCAA T TGCCC T CCC T A T AGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAC T A T T T A - - - - - - C TGAAC T T T T CGAA T TGCCC T C T A - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T ACAAGCGCGGT T T T AGGAGGT AA T AGGGGT AAC T ACC T T C T CCAAAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T CA T T T C T AGACGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AAAA T T ACCCC - CCCCC T C - GAAC T T T T T T C T AAAACCGCC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T TGC T T T AAAA T C T TGC TGCCAAGCGCGGT T T T AGGGGGT AA T AGGGGT AA T T ACCC T CCCAAGAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA TGGCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1009bp; fragments: 247; full length: 4 (>=908.1bp)
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