
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3912
C T T A T A T T A T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T A T
T C TGT CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGA T ACA T C T AAAAGCGTGT T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T CCAACGA TGT T T AACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT AC T A T T T A T T AA
T T CGT AAA T ACAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGT AACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA - - - - - - - -
- T TGT A T AA T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T - -
A T CA T T AA T AAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T AA
T T T AC TGT A T C T AC - - AA T A T - AAAAA T CAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGA T ACA T C T AAAAGCGTGT T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAA T AC T A T T T A T T AA
T T T AC T T T A T AA T T - T AA T T T T - - GGA T T AAA T AAAAAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGA T ACA T C T AAAAGCGTGT T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T AA
T T T A T T C TGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGA T AGT T T C T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T AAA
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGA T ACA T C T AAAAGCGTGT T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT AC T A T T TGT T AA
T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T AA
T T T AA T T C T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAC TG - - T T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T AC T T T
T T AGT T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGA T - - - - A T TGA T A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A - - - -
T ACGT TGA T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T AAA
T CCGTGGCGT ACGT ACA T T T T AA T AAA T T AAA T A - AAAGT AA T T T T T AC T AA T A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A - - - -
GT T A T A T T ACAAGT - - - - - - - - - - GAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAAC T T C T T - -
T T AGC TGAAGAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGA T ACA T C T AAAAGCGTGT T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT AC T A T C T A T T AA
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T AA
A T AA T ACCAAAGT T A TGA T T T AA T AGA T - T A T T A T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT A T CAGT T CA T A T
T T T T T CGGAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGA T T CAGT ACAA T T T A T T AG
A T TGT AGTGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT T ACAA T T A T T AA
GGCA T TGT AAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A - - C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T AAA
T T A T T TGT A TGAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGA T ACA T C T AAAAGCGGGT T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACACC T CAGT AA
- - - - - - - - - - - AGT - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGC T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T T AGT ACAA T T T A T T AA
A T AAGAAAGAAAGA - - AAGT - - - CAA T T T AAACAAA - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T T AAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T AA
T T TGT AGC - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T AAACC - AAAGT AA T T T T T AC T AA T A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T A T T
T T T A T AAAC T T AGT - - CA T T C - A T AAA T T AGA T AAAAAGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T AG
- T TGTGAGGT - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T TG
T T T A TGCAAAAA T T - T AC T T T T A T AGA TGAGGT A - AAAACCA T - - - - - - - AA T A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA T C T T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGA T ACA T C T AAAAGCGTGT T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T AC
GT TGT AGCAA T AA T - T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - T AAA TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T A T
T C T CC T ACGAAGGT - - AA T CAA T TGGA T T AGA T AAAAAA T A - - - - - - - - - - - T A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T AA
T T T AGAACACCAACA TGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T AAAAA T AC T AA T A T T T CAACGA T A T T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T AC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T ACCAA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT AC T A T ACA T ACA
T T T A T AACA T AACC - T A T T T T T T T AAAA TGGACAGGAA T T AC T T T T T A T T AA T A T T AA T A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T A T T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T A T
T A T A T T T AA T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T AAGAA
A T AA T AGGGC T AA T - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACA TGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T ACAA -
T T T A T T T CA T A - - - - - - - - - - - T T AACC - AAA T AAAAAA T AA T T T T T ACAAA T A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGA T ACA T C T AAAAGCGTGT T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT AC T A T T T A T T AA
T T CGT TGCA T TGGCA T CA T T CA T T AAA T T AAA T A - AAAA TGA T T T T C T T T AA T A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T ACAC T
T T T AC TGGT AGA T T - CAA TGCAA T AAA T CAAC T AAAAGA T AA T - - - T A T T TGT A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACA T T T T A T T A T
T T CA T AAAAAGGGT - - - - - - - - A T AAAC - - - - - - - AAAAAAGT - - - - - T T AGGA T T CA T A T T T T AAAAAAGGCGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCA T CCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T A T
GT T ACCCAAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T AA T T T
T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A - - A T T TGT T AA T A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGA T ACA T C T AAAAGCGTGT T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT AC T A T T T A T T AG
A T TGT AGC T AAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACGT A T T T T A - -
T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T - AAA T A - AAAA T AA T - - - - - - - - - T A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAAC T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAA T T T A T T A T
T C T A T AACACACA T - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAA - C T T T T AA - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T - GA T ACA T C T AAAAGTGTGT T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACA T A T T C T T T A
T T T A T AAA T T T AA T A T AA T T T AAAGAA T T AAA TGA T AAACAA T T T T T A T AAGT A T T AGT A T T T T AA T AAACACGC T T T T AGA TGT T CAAAAAACGT T T AA - - - - - - - - - - AAACGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAAGT T A T T TG
T C TGCAGAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - AAACA - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T T T TGAAACA T C T AAAAGCGTGC T T T A T T AAAA T AC T AA T A T T T CAACGA TGT T T CACAAGGAACCAACCACAGC T T CAGT ACAAA T - - - - - -
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 size: 3912bp; fragments: 3646; full length: 0 (>=3520.8bp)
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