
Start crop Point End crop Point

MSA length = 868
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T T T CA T AGT AA T T T T AAA T AC TGA T - - - - - T A T AAGCGAC T T ACCAC T CAC TGAC T CGT AACA T T T T C T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T AA T A T T T T T ACGACAGAC T T A T CA T AA T A T TGA - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T AAAAAAA T T CAAACAACCA - - - T A T AAAAAAGTGA T T T ACCAC T CAC TGAC T CA T CA TGAAA T T T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAAAC T A T A TGCA T T A TGA - - - - - T A T AAA TGCGA T T TGACAC T CAC TGT C T CA T CA TGA T A T C T CGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T T TGC T T T T AA T A - - T A T AAAAGCGA T T TGGCAC T CAC TGAC T CA T CACGA TGT T T CGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T CACAAC - T T AA T A - - AA T AAAAGCGA T T TGGCAC T CACGGA T CCA T T ACGA T A T C TGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGT A T A T A T T C T T C TG - CA TGGCC T T T T CCA T A T CAGT AAACC TGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TG - - - T A T A T AA T AGCGA T T TGGT ACCCAC TGAC T CA T CACGA T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C - - - - - - - - - GT T AGA TGCAAC T T AGT AC T CAC TGAC T T A T CACGA T A T C T CGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T AA T T TGGC T T T AA T T ACAGAAC T A T A T T AAAGCAA T T TGGCAC T CGC TGAC T CA T CACGT T A T C T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGAAA T A T TGT TGTGGC T A - - - T A T ACAAAAGCGA T T TG - CAC T CAC TGAC T CA T CACGA T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T T A T AC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGT TGT T A T TGAC T TGT CACGA T A T C TGCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T AAAACCGA T T TGGC T C T CAC TGAC T CAGCACCA T A T C T CCAGAA - - - - - - - - - - TGT AAGGGA TGGT CC T T ACACAACAAA TGA TGCAACAA T A T ACCGTGAACCAAAAAACA T AC T T A T C TGACAA T T CAAC T T T CACGT TGAA TGGCC TGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T C T AGAA T T T T T T T T A TGT T T AAAA TGCA T AAAAACGA T T TGGCAC T CAA TGAC T AA T CAGGA T ACC T CGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGT A T A T A T C T A - - - - - - - T A T A T AAAAGCGGT T TGGCAC T CAC TGAC T CA T CAC T A T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - TGT AAGGAA TGA T CCC T ACAGAGCAAA TGA TGCA T AAA T A T ACCGTGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAACC T TGAC T T TGAA TGGCCAGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAC T C TGAAAA T A T T TGAACAAC TG - - - T A T A T T AAAGCGA T T TGGCAC T CAC TGAC T CA T T ACGA T A T C T T CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT AACACA T T T T T A TGCAAAAGT TGCGT T AAAA T TGGACA T T CCCAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAA T A T T T T T ACAACAAC T A TGT A T AAAAGCGT T T T ACCAC T CAC TGAC T CA T CACGA T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T T TGGAAG - T CAA T - - - - A T AAAAGCGA T T T AC T T C T CAC T A TGT CAGCACGC T A T C T C T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T T T T T T C T AA T T T A T T T T AA T AAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAC T T T T T T T AGT T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T A - - - - - CA T T A TGGACGA T CAAGT T T T A T A T T AAAA T AGAAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T CGCCAAAAA TGT C T T T C T T A T T A - - - T A T A T AAAAGCGA T T T ACCAC T T AC TGAC T CA T CACAA T A T C T CCAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAAAAA T A T T T T T T TGGT T AC T CAAGA T C TGCA T T CAACGGT T T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T A T T T - - - AC T A - - - T A T A T A T AGGTGGT T T AGCAC T CAC - - AC T CA T CACGA T A T T T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACCCAAA T T T T AA T - - A T A - T T AGT A T - T A T AAAAGCGA T T T AACAC T C T C TGAC T CA T CACGA T A T T T T CAAAA - - - - - - - - - - TGT AAGGGA TGA T CC T T ACAGAGCAAA T AA T ACAAC T A T A T ACCGTGAACCAAAGAACA T AC T T T T C TGACAA T T CAAC T T T CACGT TGAA TGGCCAGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - CACC T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGA TGA T A T T T T T T T AGCAAA T CGACAAAAAAA T CAAA T A T CCAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGAC T A T AC T C T T ACAA - - - A - A T A T A T AAAAGCGA T T TGGCCC T CAC TGT C T CA T CACGA T A T C T CGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGGCAAACAC T T T TGTGT T AAGCACAC T T T T A T AGT A T AA T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACGA T A T C T CCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T C T T TGT AGT T AA T T - - A T T - T T AA T A T A T A T AAAAGCGA T A TGGAAC T CAC TGAC T CA T CACGA T A T T T CCAAAA - - - - - - - - - - TGT A T AGGA TGA T CC T T AGAGAGCAAA T AA TGCAACAA T A T ACCGTGAAC T AAAGGACA T AC T T T T C TGACAA T T CGAC T T T CACGT TGAACGGT CAGG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T C T T TGT AGT T AA T T - - A T T - T T A - T A T A T A T AAAAGCGA T A TGGAAC T CAC TGAC T CA T CACGA T A T T T CCAAAA - - - - - - - - - - TGT A T AGGA TGA T CC T T AGAGAGCAAA T AA TGCAACAA T A T ACCGTGAACCAAAGGACA T AC T T T T C TGACAA T T CAAC T T T CACGT TGAACGGT CAGG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A TGAAA - T T AA T A T A T A T AAAAGCGA T T T AGCAC T CAC TGAC T C T T CAAGA T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCC T CA T CACAA T A TGT A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T AA T CGT T T T TGA T A T TG - - - - - - - - - - AAGCGA T T TGGT AC T CA - - - - - - - A T CACGA T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACA T T T AAC T T T T T AGCGT A T T T T T A TGAA T A T TGGG - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAGCCC TGAAAA T A T T TGCAC T AC TG - - - T A T A T AAAAGCGA T T TGACAC T CAC TGA T T CA T CACCA T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - TGT AAGGGA TGA T CC T T ACAGAGCAAA TGA TGCAACAAACC T AC TGAAAC TGAAAAACA T A T T T T TGCAACAAC T T AAAA T CACAA T TGAC T TGT T CAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGCGA T T CAC - - - C T CA - - - T A T A T AAAAGCGA T T TGGCAC T CACCGAC T CA T CACGA T A T C T C T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA - - - - - C T T T T T AG - - - - - CCAC T TGT T CACC TGAGAC T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC TGT CAC T - - - - - - - T AAA T AAAAGT AA T T TGGCAGT CAC TGAC T CAACACGA T A T C T CCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AAAAGCGA T T TGGCAC TGAC TGAC T CA T CACGA T A T C T CCAAGA - - - - - - - - - - TGT AAAGGA TGA T T C T T ACAGAGCA T A TGA TGC T A T AA T A T ACCGCGAAC TGAGGAACA T AC T T T T C TGAGAAC T CAAC T T T CACGT TGAA TGACCAGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T C T A - - - - - - - - - - TGT A T AAAAGCGA T T TGGT A T T CA T TGAC T CA T CACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGAC T T A T CA TGA T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AAA T T T A T T T T C T AA T A T ACCACCCC TGAAAA T A T T TGCAC T A - - - - - A T A T A T AAAAGCGA T T TGT CAC T CAC TGAC T CA T CAAGA T A T C T CCGAAA - - - - - - - - - - TGT AAGGGA TGA T CC T T ACAGA T CAAA TGGTGCAACAA T A T ACCGTGAACCAAAGAACA T AC T T T T C TGGCAA T T CAAC T T CCACGT TGAAAGGCCAGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGC T CA T C - - AA T - T T A - - A T A T A T AAAAGCGA T T TGGCAC T CAC TGAC T CA T CACGA T AGT T CCAAAA - - - - - - - - - - TGT AACGGA TGA T CC T T ACAGAGCAAA TGA T CCAACAA T A T A T CGTGGACCAAAGAACA T A - T T T T C TGACAA T T CAAC T T T CACGT TGAA TGGCAAGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T AAAAA T A T T TGC - - - T CC - - - - T A TGT AAAAGCGA T T TGGCAC T CAC TGA T T CA T CACGA T A T T T CGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGCACC TGG - - - - - AAA T A T C T A T AAAAGAAA T T TGGCAC T CAC TGAC - CA T CACGGT A T C T C T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCCCAAAGT T T T T A T T C T CACC - GT T T A T A T AAAAGCGA T T TGGCA T T CAC TGAC T CA T T ACGA T A T C T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T A T AAA T T T A T A T A T AAAACCA T T TGT T A T A T T - - - - - - - - - - - -
A TGT AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AA T AA T C T A - - - - - - - - - - T A T A T AAAAGCGA T T TGGCAC T CAC TGAC T CA T CACGA T A T C T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAAAAACACC T T CCCAAGAAA T CAAC T T AAAAAC T T AAGAA - - - - - -
- - AAA T T T A T T T T C T AA T A T ACCACCCC TGAAAA T A T T TGCAC T A - - - - - A T A T A T AAAAGCGA T T TGT CAC T CAC TGAC T CA T CAAGA T A T C T CCGAAA - - - - - - - - - - TGT AAGGGA TGA T CC T T ACAGA T CAAA TGA TGCAACAA T A T ACCGTGAACCAAAGAACA T AC T T T T - TGGCAA T T CAAC T T CCACGT TGAAAGGCCAGGT
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