
Start crop Point End crop Point

MSA length = 646
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAA T T A T T T T - C T T C T T CAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGT T AA TGT T T TGT T TGT T T T T T T TGT TGGT T TGA TGTGGACCCGGCA T AACAA T T - - - - A T - GGGACGA T AA T T T CAGT T T T T - - - - - - T TGA TGCA
- - - - - - - - - - - - - AAAAA T AAAACGTGT TGAA T T - - - - T AA T A T T - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT T T T T - - - - - - - - - - TGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACAAA T AGC T T C T A T ACC T AA - - - - - - - - C T - - - - - - - - T AAAGCC
TGGA T AC T A T TGT T A T TGTGT AA TGA TGT AA T T T CA T - - T T TGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T TGC TGT T A TGT CCGT T T T T T T TGT T AGT T TGA TGTGAAC T C TGCA T T A - - - - - AAAAA T - CAGT T A - - AA T T CAAAC T T T T T CGGAAGT T AAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AAC T AAC T CAAC T T TGT T A T TGA T T T T AC T TGCCGGGT CCACA T CAAGCAACAAAAAAAA - AAAAACAAC T CAGT T T T T - - - - - - - - - - CGTGT TGT TGCA T T T T T T T T T T T T T T - GT TGGT T TGA TGC - - - - - - - - - - T T A T A T T A T AAAGT TGAACCAACAA T T AA TGC T T T C - - - - - - - - - - - - - -
CGCA T T A T T TGAGGAACA T AAGCAGTGC T T A T A T T T T C T A T CA T T T - GA - T TGCCGGGT CCACACCAAACAACAAAAAAAC - - - - AGCAACACAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T AGT AGA TGA T T T T CCCAAC T C - - - - - T T - - - - GAGC T AAAGCA
T AGA T AGT - T AAAAACC T T AAAACGT T CGT A T T T AAC T - GT CAC T C - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T AC TGT T T TGT TGGT T T - T T T AGT TGGT T TGGTGTGGACCCGACCCAAA T T T T AAA T AC - GGGC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT TGC TGT T T TGT TGGT T C TGT T TGT TGGT T TGCAGT AAACCCGGCA T AAGGGT - - - - - - T AGAAACGGCAC T C - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - GT
CGT A T AA T TGT AGAC T AGTGAACA T T T T ACC T T T A T C T CCA T T T C T - - - - T TGCCAGGT CCA TGT CAAACAACAAAAAAAACAAAAGCAAC T CGA T T T T T - - - - - - - - - - T A TGT TGC TGT T T TGT TGGT T T T C T T - A T TGGAA TGT T A TGGA - - - - - - - T AAGA T T C - - - - A T T CAAGT CA TGA T ACGA TGT T T - - - - T TGC T T AAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCCGGGT CCAC T T CGAACAACAAAAAAAACAAAGGT AAC T CAA T T T T T - - - - - - - - - - TGTGT TGT TGT T T TGT TGGT T T T T T T TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACA T - - - AA T T AAGGCAA T AA T CAGT AC TGC T T AAA T A T T CAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T TGC T A T T T TGT TGGT T T TGT T TGT TGGT T TGA TGTGGACCCGGT A T T AGGCGT AAAAA T T AA T A T CACGGGTGGAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCCGGGT CCAC T T CGAACAACAAAAAAAACAAAGGT AAC T CAA T T T T T - - - - - - - - - - TGTGT TGT TGT T T TGT TGGT T T T T T T TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACA T - - - AA T T AAGGCAA T AA T CAGT AC TGC T T AAA T A T T CAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T - C TGT T C - - - - - TGCCGGGT CCACA T CAAACAACAAAAA T AACAAAAGCGAC T CAAA T T T C - - - - - - - - - - TGTGTGGC TGT T T TGT T TGT T T T T T T TGT TGGT T TGA TGTGGACCCGGCACA - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGACAC TGT AGT T T T A TGAAAAAA T AGT AA T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGT TGT TGT T T TGT T AGT T T T T T TGGT TGGT T TGA TGTGAACACGCCAAA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCGC T T T T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - A T T T T T T T AG - - - - - - GAGT T CACA T CAAACAACAAAAAAAACAAAAGCAAC T CAA T T T T T - - - - - - - - - - TGTGT TGC TGT T T TGT TGT T T T T T T T TGT CGGTGTGA TGTGGACCCGGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT TGC TGT T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGAA T T - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT TGC T A T T T TGT T CGA T T TGT T TGT TGC T T TGAGGTGG - - - - - - - - T AAGTGT A - - - - - TGAGCA T AGT ACC TGCG - - - T C T T T AAAGC T AAAGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT C T CAA T T A TGA T T AC T A T C T - AA - T TGCCGGGT CCACA T AAAACAACAAAAAAACAAAAAGCAAC T CAA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T TGC T C T T T TGT T T T T C T T T T T T C T TGGT T TGA TGTGGACCCGGCA T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - AA T T - - - A T T ACAGT T AAA - - - T T T T AACAA T T AA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGGTG - AGC T T T T CAAC T TGCCAAA T CCACA T CAAGCAACAAAAAAAACAG - - - - - AC T CAA T T T T T - - - - - - - - - - TGTGT TGC TGT T TGT TGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGGT A T C T CAGAAAC T ACGAGA T A T A T CAA T T TGGT T - A T TGC T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T A T TGT T T TGT T CGT T T - T T T TGT T AGTGT AACGTGGACCCGGCA T T A - - - - - - - - GA T - - - - - - - - - - A T T CAAGC - T T T AAAA T AGT AAACGG
T AAACA T T T T A T T AA T ACGT AAAAAAAGAAAA T A T AA T - A T T C T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T TGC TGT T T TGT TGGT T T TGT T TGT TGGT T TGA TGT A T ACCAGGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CACACA T CAGAAA TGGGCGA T T T CAA T TGTGTGT T T T A TGT T CA - - - C T TGC TGGGT CCACA T CAAACAACAAAAAAGACAAAAGCAA T T CAA T C T T T - - - - - - - - - - - - TGT T A T T T T T T T A T TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGC TGT T C T A T TGGT T T TGT T TGT TGT T T TGA TGTGGA T CCGGC T T A T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T A T ACCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT TGC TGT T T AGT TGGT T T T T T T TGT TGGT T TGA TGTGGA T T C T TG - A T A T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT - - - - - - - - TGT T TGT T T T T T T TGT TGGT T TGA TGTGGACCCGGCA T AAGAAAA - - - - - - - AAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT TGC TGT T T TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAAAAAA - - - - - GAGCA T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - T TGCCGGGT CCACA T CAAAGT ACAAAAGAAA T AAAA - - - - - GCAA T T T T T - - - - - - - - - - TGTGT T AC TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGA T T T - - - - - - - GGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T TGGGA T T T AGGT T CGGGAAAAC T C T AA T T AAGT T T T - T A T A T T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT TGT TGA T T TGT T AGA T T T T T - TGT AGGT T TGT TGTGGACCCGG - - - - - - - - - - AAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T AA T T - - - CA T T AAAA T ACCAA T T CA T A T C - - - TGA TGA T AAAGGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T TGT TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T T C TGT T T TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T AC TGT T T T T T T T A T T T T T TGTGT TGGT T TGA TGTGCACCCAGCA T T A - - - - - AA T AGT T - - - - - - - - AA T A T C T A T C - - - CAAA T AAAAA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT TGC TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGA T AC - - - - - - - GGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AACGGAAC T AGAAGCAGT TGGAGT AAGAAC T AC TGGT - AA T A T - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT TGT TGT T T TGT TGGT T T T - - - TGT TGGT T T AGTG - - - - - - - - - - - T T A T A T AAAAAAA T T AAAGAGA T AACGACAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGGAAA TGCCGT AA T AACGCCACCAA T C T C T T T CA T C - CA T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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