
Start crop Point End crop Point

MSA length = 450
T CAA T T C - ACA TGA T AC T AACAA T A T AC - - - - - - - - T C T T T AA T T A T T C TGGAC T T AGGCA T T CAA T T A TGGGGA TGCAC TGT AAAGCAAGCCAAAA T T A - - - - - - - - - - T T T AAAGT T T T TGAAAAAA T T A T T A T T AGT A T A T T TGACAA T T T T AA TGA T ACAACACAC T T C T A T AAAAAA T A TGC - - - - - T A T AAGAAAA T A T T C T T A
CCAGACCGAAAAAAAAC T AGT CA T A T A T AAC T TGA T A T T T AAAGT AGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGCAAGCCAGAA T AA - - - - - - - - - - T T T AAAGC T T T - - - ACAAA T T A TGGT TGGT A T A T C TGACAGT T T T AACGA T A T AACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC TGT A T - - - - - - - T A T T T AC T AGA T ACAACCGGA T T C T T AAAACAGT C TGGAC T T AGGCA T T CAAA T A TGGGGA TGCACAGT ACAGCAAACCCGAA T AA - - - - - - - - - - T T T AAAGT T T T - - AAAAAA T T A TGG - - GGT AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAACAA - - - - - - - - - - - A T T T C T A
AC TGT A T - - - - - - - T A T T T AC T AGA T ACAACCGGA T T C T T AAAACAGT C TGGAC T T AGGCA T T CAAA T A TGGGGA TGCACAGT ACAGCAAACCCGAA T AA - - - - - - - - - - T T T AAAGT T T T - - AAAAAA T T A TGG - - GGT AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAACAA - - - - - - - - - - - A T T T C T A
ACACCAG - - - - - - - - - - C T A T CA T ACC T AA T T ACGTGT T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAACCC T T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T AC - - - - - - - - - - T AA T AA T A T T CAACCAGA T CC T T AAACCAGT CCGAGC T T AGGCA T T CAA T T A T TGGGA TGT A TGGT AAAGCAAGCCAAGA T AA - - - - - - - - - - T T T AAAGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAACAC T T C T TGT T CA T T C T AGT CAAA T CA - - C T T AAAAGAA T AA T T A
T CGA T AC - ACAACAAAGT AA T CA T A T - - AACCAGA T CC T TGAACCAGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGT AG - T T TGT A T A T AAAC T A T A T T T AACCAGA T CC T T AAACAAA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAACC T - - - - T C TGT T T CAA T AAAAAAA - - T T T T ACGT T AGAAC T A
- - - - - AC - ACAGCAAGT T A T T CA T A T ACAACCA T A T T C T T AAACCAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAGT T - T CAACAAA T T AGT CA T A T - - GACGAGGCCC T T AAAAGT A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AAAAA T AA - - - - - - - - - - T T T AAAGT T T C TGAAAAAA T T A T AGC TGGT A T AGT TGAC T T T T T T - - - - - AA TGA T - - - - T - - - - - - - - - - - - - T ACAACA - - - - - - - T T T T TGT T T C TG
T CAA T T C - - - - - - - - - - T AGT CA T A T - - T A T CAGAACC T T AAG - CAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAGAC - - T T T T TGTGT T T CCA T AAAAAAA - - T CAA - - - - - - - - - - - -
T T A T T T T - T AAAGAAA T T AGT T T T AAAA T A T T AAACCGT CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AA - - - - - - - - - - T T T AACA T T T T TGAAAAAA T T C T CGT TGGT A T A T T TGT CAA T T T T T A TGA T ACAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAA TGAGA TGTGAAGT T T A T T A T A T C T AA TGAAA T TGT T AAAGT A T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGT T TGGT T AAAA T T T TGGT TGGT A T A T T TGACAGT T T T AA TGA T ACAACA T T - T T T T C T T T T T AA T T T A T AAGG - - - C - - - - - - - - - - - - - - -
GCAA TGAGA TGTGAAGT T T A T T A T A T C T AA TGAAA T TGT T AAAGT A T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGT T TGGT T AAAA T T T TGGT TGGT A T A T T TGACAGT T T T AA TGA T ACAACA T T - T T T T C T T T T T AA T T T A T AAGG - - - C - - - - - - - - - - - - - - -
T CCA T AC - AAAACAAAC T AAC T A - - - - - AAC T AGA T CC - - AAA - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AGAGT T T - TGAAAAAA T TGTGGT TGA T A T A T T TGACAGT T T T AA TGT - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAA T AC - ACAACAAAC T AAA T A T A T ACAACCAGA T CC T AAAACCAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAGT A TGTGACAAAA T T A TGGT TGGT AGA T T TGA T AA T T T T AA TGA T AAACAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T AAAAAA T C T T TG
T T AA T A T AACAACAAA T T AGT CA T A T T CAACCAGA T CC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAGT T T T TGAAAA T A T T A TGA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T A T T - A T T CGC T T AGT AAA T C T AACAA T ACA T T ACCGAA T A T T T A
T CAC TGA - T T A T CAAGTGAAC TGT CA - - GGT T AA T ACCCCGAA T C T A T C T - - - - - - - - - - - - T T AA T T A TGGAAA TGCA T AGT AAAGCAAGCCAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGACAC - - T T A T T C TGT T T C T A T A T AAAAAAACA T T T T AA T CA T AC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AGA T T T T T AAACCAGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T A T T T T T C T A T T AAAAAAA T A T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGTGAAAA T ACAAGA - T ACA T A T CAGCGTGT T T A
CCAA T AC - ACAA T AAAC T AA T CA T AACCAACCAGA T T C T T T AAA T AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGTGGA TGCACAGT AAAACAAGCCAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCAGAC TG - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T T T T T A T AAAAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T TGT AA T A T AAAA T T AA T T AAA T AAGGC T A TGA T T T T T AAGGAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - AGT T T T TGAAAAAA T T A TGGT TGGT A T A T T T AACAGT T T T AA TGA T ACAACAC - - TGT T T C T A T AAA TGAA T AAAAA T CCGC - - - - - - - - - - - - -
T CGC TGA - - - - - - - - - - CGA T AA T A T TGT A T T A TGT AC T T T AAGAA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - A T AA T T A TGGT TGGT A T A T T TGACAGT T A T AA TGGTGA T AAGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT T CCACAAC T T T A
T C T C TGC - AGAGT AAC T T AA T AA T A T T AAA T AACAGCGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAA T T T T - GAAAAAA T T A T CGT TGGT A T A T T TGA T AGT T T T AA TG - GACAACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T AC - A T AACAAAC T AA T AA T A T ACAACCAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT AAGT T T AAGT A TGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAACAC - - T T T T TGTGT T T C T A T AAAAAAA T T T AAA T T TGT AA T T T AG
T CGA T A T - ACAACAAA T T AA T CGTGGA T AAC T AGA T C T T T AAACCAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAGGT T T TGAAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAACAC - - C T T T TGTGT T T C T AAAGAAAAA T A T AAAAA T A T A T T T T T A
TGT ACGT - A T C - AAAACAAA T TGTGAA - A T T CAAAC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAGT AC - ACAACAAAC T AA T CA T A T ACAACCAGA T CC T T AAACCAGT C TGGAC T T AGGCA T T CAA T T A TGAGGA TGCACAGT AAAGCAAGCCAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGACAC - - TGGGT T T T ACC T CACA T A TGAG - - T A T TGAAA T AC T T T T C
CCGT T CC - A T AGAA T A T T T T T CA T AAAAGAC T AGGTGGT T - - - T T TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGACAC - - T T T T T ACA T T T C T A T AAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAC T T TGT T C T T CA T CCACGACA T C T A TGT T CAA T T T T ACC T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CGCGTGT AGT CGGAGCCC T AAA T CAGT C TGGGC T T AGGCA T T CAA T T A TGGAGA TGGAACGC - - - - - - - - - CAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAACAC - - T C T T C TGAA T TGT A T A T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAA T AC - A T AACAAAC T A T T T ACC T ACAAGT ACA T CC T T AAAC T AGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGAAGC T T T T AAAAAAA T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT TGGT CACA T T TGACCA T A - - - - T A T T TGT T T T T T
GCA T TGT AACA T CAACGT T T T T AGA T - - AGT T A T A T CGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAGT T T T TGAAAAAA T T - - - GT TGGT A T A T T TGACAGT T T T AA TGA T ACAAC - - - - C T T T T T TGTGT T CA T A T AAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAA T AA - GCAACAAAGAGA T C T T AA T A T AACAGA T C T T CA T A T CAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T T AC T T TGTGT T TGT T T C T A T A T AAAAA - - AGC T A - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGA T T T AGT CA T T CAA T T A TGGGGA TGCACAGT AAAGCAAGCCAGAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - T TGAA TGAAAAA T A T ACAAA T A TGT ACAGAA T TGA T T T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAG - - - - TGAAAAAA T T A TGGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGT - - - - T C TGT CCAACGAGT CGGGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCAA T T CA T T CGCAAAA T AA T CA T T T ACAA T CAGA T T C T T T AA T CA T T CGGGAC T T AGGCA T T CAA T TGTGGGT A TGCACAGT AAAGCAAGT CAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AACA TGACAAACACAAC T A - GT A T AA T AGTGC T T ACG
T CAA T AC - ACAACAAAGT AA T CA T A T ACAACCAGA T T T C T AAA T CAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGAGT T T T TGAAAAAA T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAG - - - - TGAAAAAA T T A TGGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGT - - - - T C TGT CCAACGAGT CGGGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA - - - - - - - - - - T T T AAAGCC T CCGAAACAA T T T T A T A T AGAA T A T T TGACAGT T T T AA T AA T A T AAC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGGA T A T TGT T T
T CAA T A T - ACAACAAA T T AA T CA T A T ACAACCAGA T CC T T AAACCAGTGTGGACA T AGGAA T TGAA T T A TGGGT A T ACA T AGT AAAGCAACCCAAAA T AA - - - - - - - - - - T T T AAGA T T T T TGAAAAAA T T A TGA T TGGT A T AC T TGACAGT T T T AA TGAACCAA T AC - - T T T T TGTGT T T C TGT AAAAAAA T ACA T C TGT C T AA T TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA T A T ACAACAAGA T T C T T AAAACAGT C TGGAC T T AGGT A T T TGA T T A TGGGGT TGT ACAGT AAA TGAAGCCAAAA T AA - - - - - - - - - - T T T AAAGT T T T TGAAAAAC T T A TGT T TGA T A T A T T TGA T AGT T T T AACAA T ACAA T AC - - T T T A TGTGT T AC T A T AAAAAA - - - TGCAGT T AAACA T T T A
T A T AGGT AACAACAAAC T TGT CA T A T ACAACCAGA T T C T T AAA T AAGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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