
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7765
T CGT CACAACGA T AC T T CGT AAAGT C T A TGAAC - - - - - - - - - - - - - AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA - - - - - - - - - - T A T T T T TGAAAAAGGT AGGTGA T AAA T T T C T A - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA - - - - - - - - - - T A T T T T TGAAAAAGGT AGGTGA T AAA T T T C T A - - - -
T CG - - A - AA T AA T AA T T AACAAA T T A T T T AAA T CCAAAGT T AACA - A T TGA TGT AGA T A T CAGAAAAA T T T C T AA T T AACAAAA T A T T AA T A T ACAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA T T CG - AC T A T T CAAAACG - - - - GAAAA T T A T T A T T C - - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA T T CG - AC T A T T CAAAACG - - - - GAAAA T T A T T A T T C - - - - A T
T C T T T A T T A T AA T AA T T AA T A - - T T A T T T AAA T CCAAAA T T AA T AA T T T AA T A T AAA T A T T AAACAAA T T T T T AAC T T A T AAAA T A T T AA T T T AAAA T T A - - - - - - - - - - AA T T T AC T T T AA T C T CACGAGA T A T A T TGC T AAAAC T AA T T T T T AAACCAA T ACA T T AC T T TG - A T ACACAAAGA T A T AACAAAAGGGC T A T T T A - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AC T T T AA T C T CACGAGA T A T A T TGC T AAAAC T AA T T T T T AAACCAA T ACA T T AC T T TG - A T ACACAAAGA T A T AACAAAAGGGC T A T T T A - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T T A T AA T AA T T A - TGC TGAA T T A - - - GAA T - - - - - - - - - A TGAGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AG - - - - - - - CCAAAACCAC T A - A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA TGAGAAGA T A T TGGT T T T CGA TGT T C TGTGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAAGA - - - - - - A TGAC TGAAAA TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - GCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T AA TGT T T CAACCGGT AA T CAGA TGGT T C T CAGT T T A T T AAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAGAC T A T A T - A T AGGA T AAAAAAAACAA T T T T T CACCA T TGT A T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGT CC T T CA T T A T AGC TGCAA T T AC T T C T T C TGAGAGT A T T T CAC TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA TGAGAAGA T A T TGGT T T T CGA TGT T C TGTGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAAGA - - - - - - A TGAC TGAAAA TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - GCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AC TGT T - GGAAGT AACAAAAGAAGA TGGA T T AA T A TGA T AAGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AC TGT T - GGAAGT AACAAAAGAAGA TGGA T T AA T A TGA T AAGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGC T CGACAAGGCACCCAGAACAGAAACCAGCAACGACGTGGT AGGAC
T AA T TGT AA T AA T A - T AA T T AA T T T A T T T CAA T CCAAAA T T AA T AGAGT T A T A T AAA T A T T AAAA T AGA T T T T T A T T T AGGGT A T A T T AA T T T T AGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T AGT T TGA T AGC T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T T A - AA T A T T AA T CAA TGAA T TGT T T AAA T - - - - - - - - - - - - CA T T T A T ACCGA T T T T AGAAAA T A T T T T AC T T T A TGAGA T AGT AA T C T A T - - C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AA T AA T T - - - - CAAC TGAAGGAA T A T T T AAAAGT AC T T T C T T AAGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T AGT T TGA T AGC T CAAAAA T A T A T T T AGAGGCCAA T C T A T TGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AA T AA T T - - - - CAAC TGAAGGAA T A T T T AAAAGT AC T T T C T T AAGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGC T T T AA T C T CACGAGACA T A T TGC T AAAAC T AA T T T T T AAACCAA T ACA T AAC T T T T - T T AC T CAAAAA T A T AACAAAA TGCC T A T T T A - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T AC T T T AA T C T CACGAGACA T A T TGC T AAAGC T AA T T T T TGAACCAA T ACA T AAC T T TG - T T AC T CAAAAA T A T AACAAAA TGGC T A T T T A - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AC T A - - - - - - ACAAGCCGAAGCAGGT CAAGGT CGAACAGTGAA T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T T A - - - - - - - - - - - AAACAAA T T T T T AA T T T A T AAAA T A T T AA T T T AAAA T T A - - - - - - - - - - AA T T TGC T T T AA T C T CA TGAAACA T A T TGC T AAAAC T AA T T C T T AAAGCAA T ACA T AAC T T TG - T T AC T CAAAAA TGT AACAAAA TGGC T A T A T A - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - T T AA T A - - T T A T C T AAA T CCAAAA T T AA T AAA T T AA T A T AAA T A T T AAACAAA T T T T T AA T T T A T AAAA T A T T AA T T T AAAA T T A - - - - - - - - - - AA T T T AC T T T AA T C T CACGAGACA T A T T AC T AAAAC T AA T T T T T AAACCAA T TGA T AAC T T TG - T T AC T CAAAAA T A T AACAAAAGGGC T A T T T A - - - AA
GAA T TG - AA T AA T AA T T AACAAA T T A T T T AAA T CCAAAGT T AACA - A T T AA TGT AAA T A T T AAAA TGA T T T T CCA T T AA T AGAA T T T T AACA T AAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T AAA T A T - - T T A T T T AAAGGTGC TGA T T T TGT AGC T T T A T AA T A T
CCA T T A - AA T AC T AA T T AA T AGA T T A - - - AGA T C T AAGA T CGAG - - A T T AAAA T AGACA T T AAAAAAA T A T C T AA T T T A T AAAGT A T CAA T T T ACAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA - - - - - - - - - - T AAGT AAAGGCACCGCACA T T T AA T T AC T C T A TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AC T A T T A T T AAA T AA T C T A - T T CGC T T - - - - - CA T C T T AA TGT T TGT AA - - - - - - - - - - T AAGT AAAGGCACCGCACA T T T AA T T AC T C T A TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T AAA T A T - - T T A T T T AAAGGTGC TGA T T T TGT AGC T T T A T AA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T A T T T - - - C T A T CCAAA T TGCC - T AAAAA T CAA T A T C T T A TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T A T T T - - - C T A T CCAAA T TGCC - T AAAAA T CAA T A T C T T A TGAA
T C T T T A T T A T AA T AA T T AA T A - - T T A T T T AAA T CCAAAA T T AA T AAA T T AA T A T AAA T A T T AAAAAAA T T T T T AA T T T A T AAAA T A T T AA T T T AAAA T T A - - - - - - - - - - AA T T T AC T T T AA T C T CACGAGACA T A T TGC T AAAAC T AA T T T T T AAACCAA T TGA T AAC T T TG - T T AC T CAAAAA T A T AACAAAAGGGC T A T T T A - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAA T T AA T AAA T T AA T A T AAA T A T T AAAAAAA T T T T T AA T T T A T AAAA T A T T AA T T T AAAA T T A - - - - - - - - - - AA T T T AC T T T AA T C T CACGAGACA T A T TGC T AAAAC T AA T T T T T AAACCAA T TGA T AAC T T TG - T T AC T CAAAAA T A T AACAAAAGGGC T A T T T A - - - AA
CCAAAA - AA T AA T AAA T AAGAAA T CC T T T AAA TGCAAAA - - AA T ACA T T AA T A T AAACA T T AAAA T AA T T T T T AA T T T A - - AAC T AGT AA T T T AAA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAA - - - - - - - - A T AA T CGAAA T A T T TGT AAC T AAAAGAA T T T T A T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA - - - - - - - - - AAAA T A T AAAACAGG - T AGGT ACCAA TGT T T T A - - AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT T CA T T AC TGTGT T C T CCACC T CAC T CACA T ACA T C T CAA T AA T CAAGAA - - - - - - - - A T AA T CGAAA T A T T TGT AAC T AAAAGAA T T T T A T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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