
Start crop Point End crop Point

MSA length = 471
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGGGA T CGACA T AAAAA T T C T CCGA T AAAAAA T AAGT T T CA T AAA T CA TGC TGC TGAAGTGAAAC T T C T T CAAAAA - - - - - - - - - - T A T T T T AAA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T - - - - - - - - - - CAAAAA T A TGGAAAAGT A T T TGT A T A T AA T AA T ACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - GT T AAAAAA T AAA TGT T T T A T AAAAAGC T AC TGAAGTGAAA T T CAAAAAAAAA - - - - - - - - - - CA TGT CAAA T AGCA T T AAACGAA T T T AA T A T ACGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AACAGAAAAAAGT - AA T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA T T AC TGAAA T AAAA T T T C T T CGAAAA - - - - - - - - - - T A T A TGAAA T C T CA T T AAACGCA T T T AC T C T ACCGT ACCAA T AAAGT T T AC T T - AAAAA - - C T T AAA T T AGAAAAGAAAA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA - - - - - A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - CACGT CAAA T ACCA T T AAA TGAAC T T AA T C TGT C T TGCCAAAAAAGT T T AC T T - - - - - - - - - - CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T AA T AA T T - T A T CGAAGAAAAA T T AGT AC T A T AAAACACGC T AC TGAAGT AAAAC T T C T T CACA - - - - - - - - - - - - CA T A T CAAA T CGT A T T AAACGAAAC T AC T C T AC T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T T T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T AAAAAA T - - - - - - AAAGT T T CC T AACACA TGC T AC TGAAGTGAAAC T T C T T C - - - AC - - - - - - - - - - AA T A T AAAA T TGAA T T AAACGAAC T T A T T C T ACAGT AC - - - - - - - - - - - - CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT A TGT CCAAAAA T - T AA T AGGAAAAAA T AAGTGT CA T AAAACACGC T AC T CAAA TGAAAC T TGT TG - - - AA - - - - - - - - - - CA T A T CAAA T CGCA T T AACCGAA T T T AC T C T - T CGTGCCGAAGAA - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA TGT TGT AAAACACGC T AC TGAAA T AAAAGT T C T - - - - - AA - - - - - - - - - - CC T AGT AA T T CGCA TGAAA TGAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T T T T CAAA T TGAG - AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - - AA T A T AA T T A T T AAAAA - - CAGT T CAC T ACACAAAA T C - - - - - ACAAAAAAA T AAC TGT CA T AAAA T A TGC T AC TGGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T CAAA T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T AA TG - - A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAA T A T AAAAA T T CG - - - - GT TGT T T TGT T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGAAA T AAA T T - - - - - T AAAAAAA T AAA TGT T A T AAAA T T CGCCAC TGACGTGAAAC T T C T T T - - - AA - - - - - - - - - - CA T AACCAA T AGCA T AAAACAAAC T CAA T C T A T CGTGC - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA T T T - - TGC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCC TGT A T A T AAA T A T - AGCAAAAAAAA T A T AAGTGT CA T AAAACCGGT T AC TGAAC T AAAA T T T C T T C - - - AA - - - - - - - - - - C T T AGCAAA T TGCA TGAAACGAAC T AA T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGTGC T T T AAAGAAAGT - T T A T AAAAAAAAGT AAGTGGCA T AAAACA TGC T AC TGAAGTGAAAC T T C T T CAAAAA - - - - - - - - - - CA T ACCAAA T - ACA T CAAAAAAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AAAAGT A - - - - - - AAGAAAA T AAGTGT T A T AAAACACGC T AC TGAAGTGAA T CA T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T CAAA T CGCA T T AAA TGAAC T AAGT C T ACCGT ACCAAA T AAGT C - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CAAA T T ACA T T ACACGAAC T T ACACCACC T TGCCAAAGAAGT T T AC T T - - - - - - - - - - CAAAAA T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT C - T A T T T T T - - - - - - T AAC TGT CA T AAAGCA TGC T ACAGAAA T AAAAC T T C T T CAAAAA - - - - - - - - - - CA T AACAAA T CACA T T AAACGAAC T T A T T CCACCGTGCCA T AGAAA T T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGT C TGT AAAAA T AC - ACAGA T AAAAAAA T AAA TGT CA T AAAAC T CAC T AC TGAAGTGAAAC T T C T T CAAAAA - - - - - - - - - - CA T AGCAAA T CGT A TGAA T AGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGACAC - - - GA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGC T AA T CGT A T AAAACGAAC T T AC T C T A T CGTGCCAAAGAAGC T T C T T T - - - - - - - - - - CAAAAA T - TGGT AAA T T C T CAAAGT AA T C T T CGT AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAAAA T T T - GAAA T AAAAAAA T A TGTGT T A T T AAACGCGC T AC TGAAGTGAAA T T T C T T C - - - AA - - - - - - - - - - CA T AGT AAA T CGCA T AAAACGAAC T T ACAC T ACCA T T A T - - - - - - - - - - - A T T T AAAAAA T TGTGAAA T T ACGAAACGC T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAAAA T ACCA T CAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AGGTGT CA TGAAGCACGC T AC TGAAA TGAAAC T T A T - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT AGGT T AC T A T T CCAAAAAAAAAGAAGTGT CA TGAAA T ACCC T AC TGAAGTGAAAC T T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T T AAA T CGCA T T AAACGACC T T A T T C T ACCGTGCCAAA T AAGT T TGT T C T A T T AA - - - - T AAGAGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T T TGACAAAAAAAA T AA T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T T C - - - - A - - - - - - - - - - CA T AGCAAA T CGCA TGAAACGAAC T T AC T C T ACCGT ACCAAAGAAA T T T A T T T - - - - - - - - - - AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T AAAAAAA T AAGTGT CA T AAAACACGC T AC TGAAGTGAAAC T TGT T CAAAAA - - - - - - - - - - CA T AACGAA T AGT A T AAA T CGAAC T T AC T C T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T C T C T T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T AGAAA T A T AAA T T AAAAAA T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T CAAA T CGCA T T AA T CGAAC T T AC T C T ACC - - GT CGCA - - - - - - - - - - - T CAAAA T A T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGGA T TGT AA TGCAGT - T AACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AGCAAA - - T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGAC TGTGGAAAACCC T T AAAAAAAAA T A T AAGTGT CA T AAAACACGC T AC TGCAGT CAAAGT T C T T C - - - AA - - - - - - - - - - CACAACAAA T CGAA TGAAACGAGC T T AC T C T ACCGAGCCAAAGA TGT A T AA T T T AAAAA - - T T CAAAAC TGT CAAAAC T C T T CA - AGAAA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A - - - - - - - - - - - - ACA T AAAACACGC TGC TGAAGTGAAAC T T C T T C - - - AA - - - - - - - - - - CA T AGCAAA T CGCA TGAAACG - AC T T AC T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA TGCACCGGT TGT A T AAAAAAAAAGT A T T A T AAAACACGT T AC TGACGTGAAAC T T C T T C - - - AA - - - - - - - - - - CA T AGAAAA T T ACA T AAAGCGAAC T T AC T C TGC TGTGCCAAAGAAGC T T AC T T T CAAAG - - - - T AAAAA TGAAAACAACCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACGT A T T A T TGA T A T AAAAGAAAAGTGA T ACAAAACACGC T AC TGAAGTGAAAC T T C T C T - - GAA - - - - - - - - - - T A T AGT AAA T TGCACGAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA T T AAAAA T A - - A T AAAA T - - - - - - T AAGT A T CAC T AAACACGT T AC T AAAGTGAAACA T C T T C - - - AA - - - - - - - - - - T A T - - T AAGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA - - - - T AAA T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A TGTGTGTGTGTGT T ACGT C - - - - - - - - - T TGCAA T T T T AC T - T T TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAGTGAAAC T T C T T CAAAAA - - - - - - - - - - CA T A T CAAA T CGGA TGAAACAAAC T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T C T T T AAAAAAAAC T - T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T AAAGT AAA T C T T T T T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T T T T CCAA T T T A T AA T AGGT AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAGT T T A TGT CAAA T T T CAA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T CAAA T CGCA T T AA T CGAAA T T AC T CCACCGTGACAAAGAAGT T T AC T T - - - - - - - - - - CAAAAA T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAA T TGT AAAA T AA T T TGAA T AAAAAACA T AAGT ACCA T A T AACACGC T AC TGAAA TGAAA T T T CAA - - - AAA - - - - - - - - - - CC T AGCAAA T CGCA TGAA T CGAAC T T AA T C T ACAGC T CCAAAAAAGT T T AC T T - - - - - - - - - - CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - CC T T AAAAGTGT T T AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T - - - - - - - AAGT A T T A T AAAACCCGT T A T TGAAGT T AAA T T T C T T CAAGAA - - - - - - - - - - CA T AGCAAA T TGCACGAAACGAACA T T C T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT A T T - T T AAACACGC T AC TGAAGTGAA T C T T C T TGAACGA - - - - - - - - - - AA T AGCAAA T CACA TGAAACGAGC T T CC T C T ACCGTGT CAAAGAAGT T T - - - - T AAAA - T C T T AACAA T AA T - A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AGC T ACAGAGGA T T - T AA T T AA - - - - - - T AAGTGT CA T AAAAC - - - C T AC T AAAA T T AAAC T T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - CA T TGGGAA T CGC T TGAAA TGAAC T T AC T C T ACCGTGCCAAAGAAGT T T AC T T T TGAAA - - T T CA T AAAA T CAAAA T T CAAC T AAACA - - - - - - - - - - - -
- - TGT AAAACAA T A T TGAAGT T T C T AA T AC T CA T T AAA T AAA T C T AC T T T AAAAAA T A TGTGCCA T AAAACACCC T AC TGAAGTGAAAC T T CC T CAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T CAAA T CGCAA T AAA T A T AC T T AC T C T AC TGTGC T - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - - - - C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACCGGC T T ACAGAACAC T T T ACAAA T AAAAAA T AAGTGT CA TGAAACACGC T AGTGAAGTGAAAC T T CA T C - - - AA - - - - - - - - - - AA TGT CAAA T CGCA T AAAA T AAACGT AC T C T A T CGTGCCAAAAAAGT T T A - - - T AAAAA TGCACAAAGT TGGGA T AA T - - - - T AAA TGA T T T AGGT A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T C T TGAAAAGAA T ACAAAA T AAAAGA T AAGTGT CA T AAAA T AC T C T AC TGAAGTGAAAC T T C T T T - - - AA - - - - - - - - - - CGT AGCAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGAGAAAAAAA T AAGTGT CA T T AAACA TGGT ACCGAAGTGAAAC T T T T T CAAAAA - - - - - - - - - - CA T AGCAAA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T C TGAAAAAAAC T T AAAGCAAAACA T AAGTGT CA T AAAACACGC T AC T AAAGTGAAA T T T T T CA - AAAA - - - - - - - - - - T A T AGCAAA T CGCA T AAAACGAGT T T A T T C T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T A T ACGT CCCA T AAAACACGC T AC TGACGTGAAAA T T C T T C - - - AA - - - - - - - - - - CA T AGCAAA T TGCA TGAAACGAAC T T AA T C T ACGGTGCCAAAGAAGT T T A - - - AAAAA TGT T T TGAAAAAGCAAAAAGA - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGTGAAAC T T C T T CAAA - - - - - - - - - - - - CA T AGCCCA T TGCA TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAC T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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