
Start crop Point End crop Point

MSA length = 288
T T A T T A T TGCA T T TGT T T T CAAA T A - T A T AGAGT AGAGGT AGC T AGCCGA T T C T ACA T CAGGGCAGGTGCAGAAGCAAAACACAACC T CAACACAACCAC - - - - - - - - - - GTGT T T T C T C TGCACC TGCACC TGA TGAGAA T CAGCCA T C T T CC T C T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACACAACCACAACACAACAGC - - - - - - - - - - GT A T T T T T T C T TGGCA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - T AAA - A T C TGACGT - - - - - - - TGAA T TGT TGAGA T A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGAGGGAGA TGGCCGA T T A T ACA T CAGGT CAGA TGCAGGAGCAAAACACAACC T CAACACAACCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT ACC TGCACC TGA TGAGAA T CGACCA T C T CCA T C T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T CGT AAAA T A T T TGAAAAAAAAAA T A T T C
AGGA T CAGT CGCCA T T T C T T - CGC T A T A T - GAGT AGAGGGAAA TGGCCGA - - - - - - - - CAGGT CAGGTGCACGAGGAACGCACAACC T CAACACAACCAC - - - - - - - - - - GTGT T T T C T C TGCACC TGCAC T T T A TGAGAA T CGGCCGT T T CCC T C T AC T AC T AC T - - - - - - - - - - T A T T T T AA TGAAGT AA T AGT AA T AGT AACCA T T C
ACAA T AA T T CGT T T AC T A T CGT C T CAGA T A T AGT AGAGGGAAACGGCCGA T T C TGCA T AAAGT CAGGTGCAGGAGT AAAACACAACC T CAACACAACCA T - - - - - - - - - - GTGCGT T C TGTGCACC TGT ACC TGA TGAGAA T CGGCCA T T T CCC T C T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AGT T TGTGA TGT T T T A TGT T - T A T AG - - T AGAGGGAGA TGACCGA - - - - - CA T CAGGT CAGGAGCAGGAC T AAAACACAACC T T AACACAACCAC - - - - - - - - - - GT A T T C T C T C T ACACC TGCACC TGA TGAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCA - - - A - - - - - - - - - - - - - AA T T ACAA T T ACAAAAAGAAA TGC T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - CAGT AGAAAGAGA TGGCCGA T T C TGCA T CAGGT CAAGTGAAAGAGCAAAACACAAC T T CAACACAACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAA T TGACAA T A T C T T - - - - - - - - - - T AGT TGAAGGAGA TGGCCGA T T C TGT A T CAGA T CAGGCGCAGGAGCAAAACACAAC T T CGACACAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T C TGCACC TGCACC TGA TGAGAA T CGGCCCCC T CC T T CCAC T CAC T T T ACA - AA T T T A - AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT AGAGTGAGA TGGCCGA - - - - - - - - CAGGT CAGGTGCAGGGGCAA - - - ACAACC T CAACACAACCCC - - - - - - - - - - GT A T T T T C T C TGCACC TGCACC T AA T AAGT A T T TGCCA T C T - - - - - - - - - T T CA T A - - - - GA T TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGCAAA T T CA T A T A T TGAAA T AA T A - - - - AAGT AGGGGAAGA TGGCAAA - - C T A T A T T AGGT CAGGTGCAGGAGCAAAA T ACAACC T CAAGAGAACCAC - - - - - - - - - - GTGT T T T CCC TGCACC TGCACC TGA T AAGAA T CGGCCA T C T CAC T C T ACGT A TGAA T T ACAA T T - - T AAA T T TGA T AAAAAAAA T C T A - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AGAGGGAGA TGGCCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA TGGTGCAAAGCACAACA T CAACACAACAGC - - - - - - - - - - A TGT T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA TGT C T T AAGT AC TGT T A T A T TG - AAACAGT AAAGGAAGA TGACCGA T T C TGCA T CAGGT CAGT TGCAAGAGCAAAACACAACC T CAACACAA T CAC - - - - - - - - - - A T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GACAAA - - - AA TGGGT C T T T - - - - - - - - - - AAGT TGAGGGAGA TGGT CGA T T C TGCA T CAGGT CAGGTGCAGAAGCAAA T CACAACA T T AACACAACCAC - - - - - - - - - - GTGT T T T C T C TGCACC TGCA T C TGA TGAGAA T CGGCCA T C T C T C T C T AC T AA TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T ACACAA T T T T A T A T C - - - - - T AGT AGAGAGAGA TGGCCGA T T C TGCA T CAGA T CAGGTGCAGGAGCAAAACACAACC T T AACAGAAAAAC - - - - - - - - - - GTGT T T T C T C TGCACC TGCACC TGA TGAGAA T CGACCA T C T CCC T CAAC T T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T C T C T C TGCA T T TGCACC TGA TGAGAA T CGGGCA T C T CCA T CCAC T A T TGA T - - - - AA T T - - T A T A T T CCA T AAAAACAA T AAACAA T T AAGGT T T
AAAA T AA T T - - - - - - - - - - - A T A T C - - - - - T AGCAGAGGGAGA TGGCCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAAACACAA T C T CAACACAACCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CA T T TGAAAGT T A - AA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T
TGAA TGGT T T AA T AGT T AGT - - - - - - - - - ACGC T T TGGACAGACAGCCAC - - - - - - - - - - - GACAGGCCAAGGAGCAACACACCACC T CAACACAAGCAC - - - - - - - - - - GTGT TGGT T C TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - AAGAGAA T A T AAAA T AAAAGAGT T
- - - - - - - - - - - - - - A T T A T T - - - - - - - - - - AAGT AGAGGGAGA TGGCCGA - - - - - - - - CAGGT - - - - TGCAGGAGCAAAACACAACC T CAACACAA T CAC - - - - - - - - - - GTGT T T T CCC TGCACC TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T TGACCAGACAGT CAC - - - - - GT CCAGACCAGGCCAAGGAGCAAAACACAACC T CAACACAACCAC - - - - - - - - - - GTGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGA - - - - - - - - T T C TGTGAA TGT AA TGT AAAA T A TGT
- - - - - - - - - C T T T TGC T T T T AAA T T - T CCGCAGT AGAGGAAAA TGACCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGA - - - - - - - T T AA - GAAA T ACA T A T T AAAAAAAA T CA T CAAC T T C T C
AA T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AGAGCGA - - TGGAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T T T T CAC TGCAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - T A TGAA T T AGAAA T AA T CAAC T C T A T CAGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A T AC - TGC TGT AGGGAGA TGGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - T T A - - AGC T A T CA T AGT T C TGT AAGCCA T A T A T ACACC
ACAC T A T T T TGT AAAGAC T T A T A T T - T A T T T AGT T T AA T T T AGT AGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT TG - - - - - - - T CC TGCACC TGA TGAGAA T CAGACA T C T CCC T C T AC T A T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAAAAACAA T TGT AAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AGAGGGAGA TGGGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACACAACCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - CA T AAGT T A T T A T A T C T T T T A T T TGGGCGTGAA T C T A T T A T - - - - - - - - - T AGTGAGGTGCAGGGGT AAAACACAACC T CAACACAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T A T T - - - - GA T T - - - AAGCAAAACGAA T ACGCCAAAAGT AAAAA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T TGAGCCAGACAGCCAC - - - - - - - - CAGACCAGG - CCCGGAGCAGAACACAACC T CAACA T AGCCGC - - - - - - - - - - GTGT T C T C T CGGGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAAACAAACGT AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T C TGCAC T TGCACC TGA TGAGAA T CAGCCGT C T C T C T T T AC TGCAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAGAAGAAGAAAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAC T CAACC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACGT T TG - - - T T - - T AAAGT C T T T A T AA T A T T A T AAAGT AAAC T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AGAGGGAGA TGGAGGT T T A TGCA T CA TGT CAGGTGCAAGAGCAAAACACAACC T CAA T ACAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CC T - - - GAGT CAA T AAAGGCA T T T T C T A T TGA T AGCA TGGAAAGTGC
- - - - - - - - - - - - - AAGT A T T T T A T T A - - - - CAC T TGAGCCAGACAGCCAC - - - - - - - - - - - - - CAGGACACGGAGCAGAACACAACC T CAACA T AGCCAC - - - - - - - - - - GTGT T C T T T CGGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAGT A T T T CGT AAACA T C TGT A T - - - A T - CAC T T T AGCC TGACAACCAC - - - - - - - - - - - - - - AGACCAACAAGCAAACCACAACC T CAACAGAAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAAACGAA TGT A TGT CGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T T T T T C TGCACC TGAACC TGA TGAGAAACCCCCA T C T CC T T C T - - - - - - - - - - - - T - - - - AA - - T CC T T T TGCAGCAAG - - - - - - - - AAA T A T T C T
AACAAA - - - CA T AAAC TGCAGCAC T - - - - - - - - T AGAAGGAGA TGGGGGT - - - - GCA T CAGGT CAGGTGCAGGAA T AAA T CACAACC T CAACACAGCCAC - - - - - - - - - - GTGT T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGCC T AA - - - - - - - - - - - - - T AGA TGT AGGAGCGAAACA T AACC T CAACACAACCAC - - - - - - - - - - GTGT T T T C T C TGCACCCGCACC TGA TGACAA T CGGCCA T C T ACC T C TG - - TGAAAC - - - AAC T T - - T A T T T T TGA T A T AA T AAACC T ACGTGAACA T T T T
GAAAAAC T T T A T AAAGT A T T - T A T T A T A T AG - - AAGAGGGAGA TGGCAGC T T C TGAC T CAAGT CAGGTGCAGGAGT AAAACACAACC T CAACACAACG - - - - - - - - - - - - GTGT T T T C T C TGCACC TGCACC TGA TGAGGA T CGGTGT - - - - - - - - - - - - A T TGGA - - - - AA T T - - - TGA T T T CACCAACA T AAGAAA T A T ACA T AAA T A
- - - - - - - - - CACC T A T T - - - - T A T T A T A T AC - - - - - - - - - - - CACACCGA T CC TGCA T CAGGT CAGGTGCAGAAGT AAAACACAACC T CAACACAACCAC - - - - - - - - - - GTGT T T T C T C TGCACC TGCAC T TGAGT AGAAGC TGCCA T C T CCC T C T T C T ACCA T A - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - AAAGGTGA T AGA T A T AC TGA T T C T
- - - - - - T C T TGTGCAGCAACA T A T C - AACA TGTGAAAAGCAGA T AGAAAA - - - - - - - - - - - - - CAGGTGCAGGAGCAAAACACAACC T CAACACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAC T T - AAGT T - - - - - - T A T A T T A TGA TGA T T A T A T T T A T A T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AAAGGAAGA TGGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAGCAAAACACAA T C T CAACACAACCAC - - - - - - - - - - GTGT T T T C T C TGCAC T T ACACC TGA T AAGAA T CGGT CA T C T CCC T C T AC T T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT AGAGGGAGA TGGCCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - C T C T C TGCACC TGCACC TGA TGAGAA T CGGCCA T C T CCC T C T AC T CA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAGT C TGA T AAAAAA T C - - - - - - - - - - - - - T AGAGGGAGA TGGCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGT AAC TGT T CC TGCACC TGAGAAGAA T CGGCCA T C T CC T T C T AC T AA TGT AC T AAAAAA - - - A T A T A T AA T CAA TGC T T AACAAA T AAAA TGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAGAAA TGGC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T T AA - - - - - - - T AAA T T CAGTGT AAAAA T T C T AGA T CGA T A T A T T
- - GAAA T T T AA T AAAACA T T - T T T T - - A T AG - - T ACAAGGA T A TGGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT TGT AAC TGT T CC TGGACC TGA TGAGAGT CGGCCA T C T CC T T C T AC - T T CAGA - - - AAA TG - - - AACCGCAACCAA T AAA T AAAAAAAA T A T C T T A T
GAAA T A T T TGA T AACCC T C T A T CCGA - - - - AGGT AGAGGGAGA TGGGGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGA T T A - - - - - - - GA T TGT T C T T C T AAAAA TGT A T CAAACA T CGGT T
AAAC T A T C T AA T AA T T AC T TGT AA T - - - - - - - - T AGAACGAGACGA T C T A - - - - - CA T CAGGGCAGGTGCAGGGGCAAAAAACAA T C T CAACACAACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGCACC TGCACC TGA TGAGAA T CGGT CA T C T CCC T C - - - - - - T ACG - - - - AA T T AA T AAA T ACA T T A TGT T T CACAAAGAAGCAAAA TGT
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