
Start crop Point End crop Point

MSA length = 591
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACAAGT A TGAA T T - - T AA T CGA T T T CACGAGAGA TGACGA T T CAAGGT T AACC TGT C T T AACA - - - - - - - - - - A T A T T T AA T C T T A TGT AAA T T A T TGACCC TGAA T CGT CA - - - - - - - - - - - GT T T A T AG - - - - T AA T T T - - - - GAA TGT ACGGT A T A T T T T AC T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT AAAACAAGAAC TGAAA - - T AA T CCA T T T CACGGGAAA TGA - - - T T CAAGGT CAACC TGT ACC T T CA - - - - - - - - - - A T A - T T AA T C T TGT AAA T A T T A T AGACC T TGAA T CGT CACC T T T AGTGAAA TGAAC TG - - - - T AA - - - - - - T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGCCACCC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAGA T CAACC TGTGCC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - CA T AGT A - - - - - - - - - - - A T A T CA T AA T A TGA T T T - - - - - - - - - -
A T T T TGCAAA T A T A T T T T T ACACGT T T T AAGAACGGCAC TGA T AACCAGA - - - - - - - - - - - - - T T T TGAGA TGACGA T T CAAGGT CACC T TGT ACCGT CA - - - - - - - - - - ACA T T T AA T T T TGT AAA T A T T A T TGA T C T TGAA T CGT CA T C T C T AGTGAAA TGAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T A T ACC T ACAAGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T AA TGT CAGT CCAA T AAGT T AA T T CA T T T CACGGAAGA TGAC T A T T CAAGGT CAACA TGTGT C T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - - GT CCA T T T CA T - - CAGA T AACGA T T CAGGGT CAACC TGT ACC T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGCC TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CCA T T T CACAAGA T A TGGCGA T TGAAGGT CAACC TGT ACC T T CA - - - - - - - - - - A T A - T T AGTGT T T T T A T T T T T A T TGACC T TGAA T CGT CACC T T T AGTGAAA TGGAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGAAA TGA T TGAGT AC T CA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGAGT T AGCAGA T - - T AA T C T A T T T CACGAGAGA T T CGGA TGCAAGGCCAACA TGT AGGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T T A T A T A T A T T T T T TGA T C T T A T AAAAGC T A T ACCA T A - - - - - - - T T T AA T CCA T T T CACGAGAGA TGACGA T T CAAGGT CAACC TGT ACC T T CA - - - - - - - - - - A T A - T T AA T C T TGT AAA T AC T A T TGACC T T AGA T C T T AA - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - T A T AA T T T T T T - - AC T T T AACA TGCA T T T T T C T AC - - - - -
AC T T T T C - T AAA T A T TGT ACAAAAA T A T T AGGAAA T AA T T T T TGT T T T AC - - - - A T C T A T T T CACGAGAGA TGT CGA T T CAAGGT CAGCC TGT T CC T T CA - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T AG - A T CA - - - - - - - - - - AGT AC T A T T - - - - A T C T T A T T - T C T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAACA T A T AA T A TGT AGGT A T T AA T T CA T T T CACGAGAGA TGACGA T T CAAGGT CAACC TGT ACC T T CA - - - - - - - - - - A T A - T T AA T C T T C T AAA T A T T A T TGACC T TGAAC TGT CACC T T TGA TGAAA TGGAC TG - - - - - - - - - - - - - T T A T T C TGT AGTGT A T C T T T A T TGGT T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T CCAA T T T A T AACAC T AA T CGA T T T CACGAGAGA TGACGA T T CAAGGT CAA T C TGCACC T T CA - - - - - - - - - - A T A - T T AA T C T TGT AAA T A T T A T TGGT T T TGAA T CGT CACC T T TGGTGAAA TGGAC TG - - - - - - - - - - - - - - T TGTGTGT AA T A T A T T CA TGAA T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC TGCAGT T A T AAAGA - - T AA T CCA T T T CACGAGAGA TGGCGA T T CAAGGT CAACC TGT ACC T T CA - - - - - - - - - - A T A - T T AA T C T TGT AAA T A T T A T T AACC T TGAA T CGGCACC T T T AAAGAAA TGGAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T AGACCCGT AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGACCG - - T A - - - - - - T T ACCAGT CCAACACC T CACA T CGT TGCCA T A
T T T CGA T A - AGA T T T T T A T A T AA T T T T AAAAAAAAA TGT AAA T - - - - - - T A T T AA T CCA T T T CACGAGAGA TGACGA T T CAAGGT CAAC TGA TGCC T T CA - - - - - - - - - - A T A - T T AA T C T TGT AAA T A T T A T TGACC T TGAA T C T T CAC T T T T AGTGAA T TGGGC TGA - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAAGT CAACC TGCA T C T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T AA T TGGA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGACGA T T CAA - - - - - - CC TGT ACC T T CA - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGA T TG - - - - TGAC T C - - - T T CCAGTGAAGT T T A T T TGAA T C TGCA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGCAGGGCAAC T T T T T TGT AC T AA T CCA T T T CAGGAAAGA TGACGA T T CAAGGT CAACC TGTGCC T T CA - - - - - - - - - - A T A T - - AA T C T CGT AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGAC TG - - - - - - - - - - - - - - CGT C T C T CAA T A T AAGC TGT T AC T T CGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAAAAAA T T CGT AA T T T TGT CACA T T AA T CCA T T T CACGAGAGA TGACGA T T CAAGGT CGA T C TGT ACC T T CA - - - - - - - - - - A T A - T TGA T T T TGT AAA T A T T A T TGAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - AAC T AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT T T A - - - - GAA T T T - - - T T - - - - - - AAGT ACAC T T T T AGT TG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAA T AAAA T AA T T T T AA T T AA T AAGT CCA T T T T ACGAGAGA T CACGA T T CAAGGT CAAC T TGT A T C T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA - - T AA T CC T T T T CACAAGAGA TGA TGA T T CAAAGCCAACA T A T ACA T T CA - - - - - - - - - - - - - - T T AA T C T TGT AAA T - T T A T T AACC T TGAA T C - - CACC T T T AGTGAAA T AGACAGA TGA - - - - - - - - - T T C TGT CAAAA T AA - - - - - TGT A T CC T T T
T CGT T T C - - - GCCC T T CGT T AA T T T C T CAGGAAAGGCGCAGT A T TGAA TG - - T AA T C T A T T T CACGAAAGA T AAC T A T T CAAGGT CAACC TGT ACC T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AACC TG - - - - - - - - - - C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAACC TGT ACC T ACA - - - - - - - - - - A T C - T T AA T C T T C T AAA T A T T A T TGACC T TGAA T CAA - - - - - - - - - - - - - T T TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AA T T T AGGT AAA T A T T A T TGA T C T CGAA T AGT CACC T T T AGTGAAA TGGAC T T - - - - - - - - - - A T T T CAAGC T CGGA T AGT CA T CGT T A T C TGCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAAAAAA T AGT CAA T A T T AA T TGA T CCA T T T CACGAGAGGTGACGA T T CAAGGT CAACC TGT ACC T T C T - - - - - - - - - - A T A - T T AA T C T TGT AAA T A T T A T TGACC T TGAA T CGT CACC T T TGGTGAAA TGGAC TG - - - - AAA T T T - - - ACA T CGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T T T CA TGCA T A T T T T TGT T T T T TGAAGGA TGGA TGTGA T T ACGTGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - T T AA T T T TGT AAA T A T T A T TGA T C T TGAA T CGT CACC T T T AGTGAA - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - CGTGGT T T T A T AGA T T T AA T C T A T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT CA T T A T CCCAC T T C TGA T A T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T AA T C T TGT AAA T A T T A T TGACC T T AAA TGGT CACC T T T AGT AAA - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T C T C T AAA T A T C T T C T AC T A T CA T T CCA TGACGACGT T T T T T T T CGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAC TG - T T A - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CCA T T T CACGAAAGA TGA TGA T T CAAGGT CAACC TGT ACC T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AGCCAAAACAA T T T T CAAC T A T T AA T CCA T T T CACGAAAGT TGACGA T ACAAGGT CAACA TGT CC T T - T A - - - - - - - - - - A T A T T T AA T C T TGT AAA T A T T AA TGACC T TGAA T TGT AAC T - T T AGTGAAA TGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACAA T T C T T C T CGT T C T T A T T T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCA T T T CACGAGAGA TGACGA T T CAAAGT T AAACCGT ACC T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T AAC T T T T T AA T AAA T T T AA T CCAC T T CACGAGAGA TGACGA T T CAGGGT T AA T C TGT ACC T T T A - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAC T A - - - - T AA T T A T ACCAGGC T TGGAA T TGACAAAA T CGA TGA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAAAAAGAACGA T T CAAGGT CGACC TGT ACC T T T A - - - - - - - - - - T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGAC TGGT TG - - - - - - T T T - AA T ACCAGT A T T T T T T T T A T AA T T A T TG
A T AAA T T A T A T AAGT T T T TGAA T C T A - - - - T A T A T ACA T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - AA T T AA T CA - - - - - - - - - - AGT AC T A T T ACC T T A T C T C T T TGT TGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGGCGT T T CACGAAAGA T T ACGA T T CAAGGT CAA T C TGT A T C T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - T T AA T C T TGT AAA T A T T A T CGACC T TGAA T CGT CACC T T T AGTGAAA TGGAC TG - - - - - - - - - - - - - T AGT ACCAC T T C T AGT A T T AC T ACCAGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T AAA T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGC T T - T T CA - - - - - - - - - - AA T T CGAC T - - - - GT C TGGT TGT C T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AGTG - - - - - - - - - - - - - - CA T A T AAGTGCCCAGCA T T T CGTGTGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAACCGCGAGT T AAAAAAA T T AA T CAA T T T CACGAGGGA TGACGC T T CAAGGT CAACC TGT ACAA T CA - - - - - - - - - - A T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACAC TG - - - - - - - - - - - - - T AGA - - CAGGT T AAA TGC T A - - - TGT C T A
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