
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4399
- - - - - - - - GT A TGT T CGAGA T CACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T C T A TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AC T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T AA - - - - C TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A
- - - - - - - - GT A TGT T CGAGA T CACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T C T A TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AC T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T AA - - - - C TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A
CAACA T T AC T AAAA T T AAGT AAA T T T CAA T CGCGAGT T AC T T C T T AAAA T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T AAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAA T AAGC T AA - - - - - - A T T A
CAACA T T AC T AAAA T T AAGT AAA T T T CAA T CGCGAGT T AC T T C T T AAAA T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T AAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA T A T A T - T A T T T T AACAAGAC T - A - GCAAAAAACGT T AA - T A T AAA TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T C T A T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - T AA T CAAAGA - T T CAAAAAC T AC TGGAGA T AG - - - -
AAAAA T A T A T - T A T T T T AACAAGAC T - A - GCAAAAAACGT T AA - T A T AAA TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T C T A T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - T AA T CAAAGA - T T CAAAAAC T AC TGGAGA T AG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGA T A T TGA T A T - AAAAA T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AAAAAAA T T AAGAAGT T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGA T A T TGA T A T - AAAAA T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AAAAAAA T T AAGAAGT T - - - -
ACACAC T CA T AAA T A T T AGAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA TGTGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AACA T - - - AA T A T T A T A T T - T T A T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGA T A TGAGT CA T AA T AGC - - - -
ACACAC T CA T AAA T A T T AGAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA TGTGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AACA T - - - AA T A T T A T A T T - T T A T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGA T A TGAGT CA T AA T AGC - - - -
T A T AA T T T A TGT A T T T CACCC TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T C TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AAAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGG - - - - - - - - CGCGAAA T AAA T T AG - - - - - - - - - -
T A T AA T T T A TGT A T T T CACCC TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T C TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AAAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T C T T T A T AGA T T T CAGT T AA T T T AA - T T A TGT AACA T T T T - C T T T T T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T A T T T T TGT AA T A T A T T A T - - C T A T AAAAAA - - - - - - - T T A T T TGA - - - - - - - - T T AAAAA T AAA T A T T AAAGAAAA T A
AAA T C T T T A T AGA T T T CAGT T AA T T T AA - T T A TGT AACA T T T T - C T T T T T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T A T T T T TGT AA T A T A T T A T - - C T A T AAAAAA - - - - - - - T T A T T TGA - - - - - - - - T T AAAAA T AAA T A T T AAAGAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - T T AGT AAGTGCAA T A T CAACAGCA T T TGTGAAAC T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA - - - - GT AAGC T T CCAAACAAC T AAA T T T AGAGA T AC T A T - CGT A T T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT - - - - - - A T A T A T T A T T T T T A T AAAAAA - - - - - - - - - - - - T AA - - AGAAA - T C TGAAGAAAAC T AAAAAA T T AC T A
AAAA - - - - GT AAGC T T CCAAACAAC T AAA T T T AGAGA T AC T A T - CGT A T T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT - - - - - - A T A T A T T A T T T T T A T AAAAAA - - - - - - - - - - - - T AA - - AGAAA - T C TGAAGAAAAC T AAAAAA T T AC T A
ACCCACGTGGGCACGT AAAAAAA T T T - - - C T CC T TGA T AGT C T - AA T A T T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T A T - - - - - - - T A T CA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAA T CAAAA T A T AA - - - - - - - -
ACCCACGTGGGCACGT AAAAAAA T T T - - - C T CC T TGA T AGT C T - AA T A T T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T A T - - - - - - - T A T CA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAA T CAAAA T A T AA - - - - - - - -
AAAAGT C TGC - AA T T T T AA T AAA T CCAA - A T AAA T AA T AA T A T - AGAAAC TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAGA T TGAC T TGAGAAAC - - - -
AAAAGT C TGC - AA T T T T AA T AAA T CCAA - A T AAA T AA T AA T A T - AGAAAC TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAGA T TGAC T TGAGAAAC - - - -
- - - - - - - - - - - A T ACCAAAA TGGT T CAAAA T T AAAGA T AA T A T - AAAAAC TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AAAAA - - - - - - - T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T - - - - - - T T T AAAAGA T A T T AGTGA T T T A - - -
- - - - - - - - - - - A T ACCAAAA TGGT T CAAAA T T AAAGA T AA T A T - AAAAAC TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AAAAA - - - - - - - T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T - - - - - - T T T AAAAGA T A T T AGTGA T T T A - - -
- - - - - - - - GT AAGT C T T AA T AA T T T T AA T A T AAAAAA T AAGA T T AGT A T T TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT A T T T T AC TGCAA T AC T T C T A T AAC - GT T AA T T AA T CAA T CGT T T AAAAA - C T TGAAACAACC T CAAAAGGA T C T A
- - - - - - - - GT AAGT C T T AA T AA T T T T AA T A T AAAAAA T AAGA T T AGT A T T TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT A T T T T AC TGCAA T AC T T C T A T AAC - GT T AA T T AA T CAA T CGT T T AAAAA - C T TGAAACAACC T CAAAAGGA T C T A
CGAGACGAA T CAGT C T CGCGAGAGCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - CGT TGT TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT TGCA TGA T A TGGT AAC T T T A T AAAAAACAA T T AAGT A T T CGA T T A TGAA T C T C T AAACAAA T TGAA T T A T T A T TG
CGAGACGAA T CAGT C T CGCGAGAGCCAAA - - - - - - - - - - - - - - - CGT TGT TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT TGCA TGA T A TGGT AAC T T T A T AAAAAACAA T T AAGT A T T CGA T T A TGAA T C T C T AAACAAA T TGAA T T A T T A T TG
CAA T A T A T - - A TGT T T CAACAA - - - - - - - T CAA T AAA TGT T - - - T A T T TGTGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T T T - - - - - - - - A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T T AAA - - T TGCGT AA T A T A T TGT CGA T A TGT T A
CAA T A T A T - - A TGT T T CAACAA - - - - - - - T CAA T AAA TGT T - - - T A T T TGTGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T T T - - - - - - - - A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T T AAA - - T TGCGT AA T A T A T TGT CGA T A TGT T A
GGAC T T T C T CGT AGC T T AAAGACGA T AAA T T CAA T AA T T T T A T TGCA T T C TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AA T C T AAAAA T T T AAAA T TGT TGAGT T AAAAAA T CACAAAGGT A T T TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T CA T - CAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T CGT T TGA T T A - - - - T T T A T AGA T T AAC T A T T AAGAA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T ACA T T - - - - - - - - AGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT A T - - - - - - GT A T AAA T T - - - - - - - - T T T AACCA T A T A TGTGA T T A - - - - - T AA T AAA TGT AC T T T AGA T T T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGAAACCAGT AA - GGT A T C TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGGC T AGGT T T CCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGAA TGTGT AAGT T T T AGAACGGT T AA - T T C TGAAA T CA T TG - AC T AA T TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AC T AA T A T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - AA - AA T TGA - - - - T T AA T T AAGAA T AACAAAACAAACC T T AA T AA T A T CA
C TGAA TGTGT AAGT T T T AGAACGGT T AA - T T C TGAAA T CA T TG - AC T AA T TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AC T AA T A T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - AA - AA T TGA - - - - T T AA T T AAGAA T AACAAAACAAACC T T AA T AA T A T CA
GAGTGGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AGTGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA TGCGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT T A T A T AACA T A T AA T - - T CACAAAAGACAACAAA T T A T T CGA T T AAAAA - T A T AAAAGAAGT T A T AGAAA T A T CA
GAGTGGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AGTGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA TGCGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT T A T A T AACA T A T AA T - - T CACAAAAGACAACAAA T T A T T CGA T T AAAAA - T A T AAAAGAAGT T A T AGAAA T A T CA
T AGTGT A TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACAAAA T AAAA T - - - - - - - - A T T A
T AGTGT A TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACAAAA T AAAA T - - - - - - - - A T T A
T AA TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAACGC T AC T CA T C T T TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T T AAAGG - C T CGAAACAGCCGA T TGACGT C T CC
T AA TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAACGC T AC T CA T C T T TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T T AAAGG - C T CGAAACAGCCGA T TGACGT C T CC
AGACGTGA - - AGGA TGAGGAAGGC T CGAA T ACAAAAA TGA T - - - TGT T TGTGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT T T - - - T A T A TGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAGT C T A TGGGAGC T ACA T TG
AGACGTGA - - AGGA TGAGGAAGGC T CGAA T ACAAAAA TGA T - - - TGT T TGTGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AGT T T - - - T A T A TGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAGT C T A TGGGAGC T ACA T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAAA T T C T C T - AA T T A T TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T T A - - - AA T T T A T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAAA T T C T C T - AA T T A T TGT T AGAAAACAAGT T T T A T T A T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T AA T T A - - - AA T T T A T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - - - - - T T CAACAA T AGAAA TGAAGT T TGT T AGAAAACAA T T T T T A T T T T AA T T CCA T TGT T CAAAA T ACGT TGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACAA T AC T ACCAC T T T A T T T AAAAAAACAA T T T T AA T CC T AA T T C T AC T T TGCAGAA T T T A T CAC T T - - - - - - - - - - AGA T T T AGT T T CCACACCCAA T ACAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA - - - AGCGA T T AAAACGTGTGAAACAAG - - - - - - - - - - - - - -
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