
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9656
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAA - - - - - - - - - - AA T T T T ACC T TGA T AA T AA TGT T T AAA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T CA TGGC TGGT AGT T A T TGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAAAA T T T AAA T AC T T T T T C T T T T CGCGAAAGGAACC T CA T AGAC
T T AGAAAA TGA T AGGA T AC T A T T C - - - GC T T T TGT CC T AAAG - - - AAA T T - - - - - - - - - - - - - GT T T T T T T T T T AA T T AA T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGGGAGGAGA T T AGAGT T AAA T - - A T T AC T T CCA TGTGGCCA - - - GGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGA T T AAA TGT T T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GAGAA T T - TGGT A T T A T - - AACA T T T CAA T C TGAA T A T CA T T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GAGAA T T - TGGT A T T A T - - AACA T T T CAA T C TGAA T A T CA T T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAAAA T C T A T T T C - ACCAAAACGT AA T ACCAGGA T T T C T CAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAAAA T C T A T T T C - ACCAAAACGT AA T ACCAGGA T T T C T CAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAAAA T C T A T T T C - ACCAAAACGT AA T ACCAGGA T T T C T CAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAAAA T C T A T T T C - ACCAAAACGT AA T ACCAGGA T T T C T CAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAAAA T C T A T T T C - ACCAAAACGT AA T ACCAGGA T T T C T CAAAA T
C T T CAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - T CC T A TGAA T A - - - GA TGT TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGAGAAA T CC - - TGGT A T T A - T T AAAA T T T AA T C TGAA T AGT CA T T T AA TGT AGT A - T T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAAAA T C T A T T T C - ACCAAAACGT AA T ACCAGGA T T T C T CAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAAAA T C T A T T T C - ACCAAAACGT AA T ACCAGGA T T T C T CAAAA T
T TGT AAAA - - - - - T A T T T T T A - T CCAAACAA TGAACAACCC T - - - GT A T A TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGC T AAGAA T T - - C T CCA T A T T T A T T T T A T C T T T AAA T T T C T CAAAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T AAGAGACG - GA T TGT CA T - - AAAAGT AGAA T A T T AAGG - - - TGGT C TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCA T AAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AACA T A T T CA T ACAA T AACA T T T AAA - - - - T AA T T AAACAA - - - C T T T C TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GAAGAA T T - CAGCAA T A T - CAAAA T T - CAACA T AAA T T - - T AGAAA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T - - A T T T - - - - - C - T T T T T A T T AGAAGT CC T A T CGAAA TGAGAA T
T TGCGAAA T ACAACCA T T T T A - T T AAAA T T T T A T A T CACA T A - - - C T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T A T AGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - TGGT T TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C TGAA T TGTGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AGAA T C - - CGGT A T TGT T T AAAGT T T CA T CAAAAAAGT CA T T T AA TGT AGT A - T T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CGA T TGC TGAGTGAAAACCGGA T A - AA T T - - - T T T - - - - - - - - - - - - - T T T TGGAAAA T CAAAAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAACAGAAA TGT C T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAAAA T C T A T T T C - ACCAAAACGT AA T ACCAGGA T T T C T CAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAAAA T T T A T T CCAAC T C T AGAA T AGT CCA T AGA T CGT T AGGTGC
T AGT AAAAAA T TGT A T C TGT A T T T T A T A TGACAAC TGAAGAC - - - T T T C T TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GAGAA T T - TGGT A T T A T - - AACA T T T CAA T C TGAA T A T CA T T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AA - - - - - T T - - - - T T - T A T A TGT AA T T T ACGT AA T T TGT C T AAAA T C
T T A T AGA T AAGT T TGA TGT CAC - - AAAGT T T CAA T A TGCC T A TGGCAGGG - - - - - - - - - - - - - - - CAGGGC TGCCAC TGCA TGT AGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CCA T T C T T T A T AACCA TGAAACA
T TGAGAAA T CC - - TGGT A T T A - T T AAAA T T T AA T C TGAA T AGT CA T T T AA TGT AGT A - T T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T AC T CAAC TG
T TGAGAAA T CC - - TGGT A T T A - T T AAAA T T T AA T C TGAA T AGT CA T T T AA TGT AGT A - T T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGAGAAA T CC - - TGGT A T T A - T T AAAA T T T AA T C TGAA T AGT CA T T T AA TGT AGT A - T T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAA T AGT TGC TG - - - - - - - - - - - - AA T T - - - T T - - A T CAGAAGGAAA T - - - - - - - T T A TGT T ACAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CAAACGA TGGCCGAAAGCC T AAAAAAA T C T A T T T C - ACCAAAACGT AA T ACCAGGA T T T C T CAAAA T
C T T TGT AA TGGT - GT T T A T T AC T T AAAAC T - GGA T ACA T T T A - - - T T T T A TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CAAAA TGT T - CGA TGTGA - T T AAAAC T T T AA T AA T A - CA - - - A T T AA TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CC T - - - A T C T C T A T - A T T T T AA T T C T AAA T A T T T CA T T TGACCAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AAGAAC T T A T T T CAACAAA T ACA TGA T T C TGT T A T TGT AGGAGA T
T T TGAAAAAGGT A TGT T TGAC T C T AA - - - - - - - - T T T A T CAA - - - - - TGT TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T C T T T A T CAA TGT T C T A TGT T T T T C - - - - - C T T A TGT C - T A T C T A T T A T CC T T T C T AGT TGA T T A T AA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AA T AGAAA T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T T T CGA T TGC TGAGTGAAAACCGGA T A - AA T T - - - T T T - - - - - - - - - - - - - T T T TGGAAAA T CAAAAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T - T - GTGA T AA T T T TGA T T CCAAA T A T C T CGAGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGACGACGGCC T AA T AACGAAAAAAAAA T C T T T A T T ACGAGT A - - - - - - - - - - - - - T A T T T AA T T CACGT C T TGT T T AGT CCCAC T A T T A TGGAAAAC
T T A T AAAAAAA T A T AAGGTGG - A T AGAA T CACAACGGAGAAA - - - AAA T T TGT AGT AGT T T AGGC T T T CGCGGCCA T CGT T TGAAGAA T T T TGGT T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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