
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1815
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T CCA - - - T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - AA T AAGCAA T T TGGA T T - - - A T A T AAGT AACAGT AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T A T C T A T T T A T C T A T ACCACA T T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT CC TGAAGAA T T ACAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A - - - T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AAAAAAAAAC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A T T ACC T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CACA TGGA T AAAAAGAGA T T AGA TGT AGAAAAA T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T - T A T C T A T C T T A T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAACGT - - - - - - - - - - - AA T TGT T CGGAAC T AAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A T T C T T AA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AGAAAAA T A T T C T AGCGT T AC T C T T T T AAAAACAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T CGA T C T A T C T A - - - T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - CA T A T T CA T T A T T T A T T - - - AGACCGT TGAGAA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAACCAA T AAGT AA T T A T C T A T C T A T C T A T T A T C T A TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGAAA TGGCAA TGGACAGGACACGTGGCAAGGACAGACAA - GACAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A - - - T C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T ACAAA T A - - - GGGCC T AAC T C TGGGC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A - - - T C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - CA T A TGT AA T T T A T AA T - - - AAGT T A T T T AAAAA T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC T AACAC T TGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A - - - T T T AGAA - - - - - - - - - - - - - AAAGC T T - - - GGGC TGTGCCCAAAA T A - - - A T C T T CGA T AAGT CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A - - - T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACA T C T TGT T A TGT - - - A T A T T T C T CAAGA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T T - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCC T T T T TGGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGCAA T AAA T AA T T A T C T A TGT A TGT A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T ACAAA T A - - - - - - - - - GAAGTGT T AAAAAA T ACC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAGT A T T T A T C T A T C T A T C T AACA T T TGTGT T - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - CAAC TGT A T A T T A T A T T T T T AAACA T T A TGT T A T A T ACC
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - - - GGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A T T C T C T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA TGT CGT ACGAAAA - G - GT T T T TGT AGAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T C T C T C - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - A T T A T C T A T T A T - - - - - - - - C T A T C T A T T AGAC T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T TGGAC T AA T TG - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGC - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAACCAA T AAA TGA T T A T C T A T C T A T C T A - - - T C T A T ACCAAA - - - - - - T T AAGAAC T C - - - AACCGGT AAAA T T ACC T T - - A T T T T T AGAAA T A TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A - - - T T AAGA T C TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AGA T T A T AAA T A - - - A TGT CAACA T TGAGGT T
C T CAAGTGGCAA TGGGCAGGACACC TGACAAGAA TGA T TGGCAACAGA TGGACC T CAAGGGAC T A TGA T A T T AGAAAA T T T ACAGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T AAAAAAA T A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T CAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A - - C T T T A TGGT T AC TGAGAGAAAAAAA T T T T - - GGCA T A T A T AC T C TGT T - - - T T C T AAA T T C T AC TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T AAAAAA T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T CCAGT AA T A T T T T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - T AGGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC T T C T AGGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - - - GGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - T AGGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - - - GGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - - - GGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGAGC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - - - GGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - - - GGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - - - GGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAA T AGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - - - GGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - - - GGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - - - GGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
C TGGAGTGGCAA TGGGCAGGA T ACC TGACAGGAAGAAC TGACAACAGA T TGACC T CAAAGGAC TGT AA T A T T AGGAAA T T AGT AGGC T TGGCA T CAACAA - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T ACA - - - T AGA T A T T T ACA T AGA T AC T TGAAC - - - - - GGT C T A T ACCA T AAAA T - - - A T ACC T AA T AGAGGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A T T A T C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T AGAAC T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - TGT C T A T AA TGTGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AA T T A TGT AAAA T T T AA T T AGT T A T T T AAAAC T A - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAC T AACAC T TGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T C T A T C T A - - - T C TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - T AAGCA T A T A T T A T A T A T C - - - GT A T AAAA T AAAAGC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACCAA T AAA T AA T T A T C T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A - - - - - - - T AAA T A T A T A T A T A T A T A T A
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