
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5030
- - - - - - - - - - - - T T AAA - - - - T T T CACC TGT AAAAAA T CCA TGACA T T AC TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T T CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGC TGGTGGGT - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AA - T AC T T A
- - - - - - - - - - - - T T AAA - - - - T T T CACC TGT AAAAAA T CCA TGACA T T AC TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T T CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGC TGGTGGGT - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AA - T AC T T A
T T CAGCGC T AGT T T AA - - - - T A T CCGAC T T T CA T AACA T AAAA T AA - - TGTGT T A T A T A TGT AAA T AAA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - C T AAA T T T AGGAA T AA T T ACGAA T T AA T A T T T ACA T TGT T T T T AAAAAAAAACAGTGT CAAG - - T AA T A T - - A T CA TGA T AA T T AA T A T AAGA - TGT T T A
T T CAGCGC T AGT T T AA - - - - T A T CCGAC T T T CA T AACA T AAAA T AA - - TGTGT T A T A T A TGT AAA T AAA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - C T AAA T T T AGGAA T AA T T ACGAA T T AA T A T T T ACA T TGT T T T T AAAAAAAAACAGTGT CAAG - - T AA T A T - - A T CA TGA T AA T T AA T A T AAGA - TGT T T A
A T CAGAACC T - - - - - - - - - - T T TGCCGC T C T TGGA T A T TGT T A T AA - - AGTGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T A T T AACACC T AGT A T - - T A T AAAGTGC T T AA T A T T AAG - - - - - - -
A T CAGAACC T - - - - - - - - - - T T TGCCGC T C T TGGA T A T TGT T A T AA - - AGTGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T A T T AACACC T AGT A T - - T A T AAAGTGC T T AA T A T T AAG - - - - - - -
T CCAA TGC T T - - - T AA - - - - GT T AA T T CC T CAA T AAC T T A - - - - - - - - - - TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - C T AGA T T T A TGAACAA T T ACAAA T T AA T ACC TGT T T T A T AC T AAGAGAAA T T AGT A T T T A T TG - T AA T A T A T AA T A T AA T AA T T A - T A T CAAA T T AGC T A
T CCAA TGC T T - - - T AA - - - - GT T AA T T CC T CAA T AAC T T A - - - - - - - - - - TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAAGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAAGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - C T T CA T CCACCGC TGACCA - - - - - - - A T AC T T A TGCC T TGT T AAAAAA T A T T T A T A T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T CAA T A T AGAA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AGA T CGAACCC T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA T T T A TGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T CC T T A T CAGAACCAGCGGGAA - AAC TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGGAGAAAAGA T T AAAA T A T T T AAAGGC T C T AAAAACA TGC T T AAA - - - GTGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - CGACAC T T AGGAAAAA T T ACAAAACAA T A T T T A T T C T A T T T T AGAAAAAA T T C T C TGT T AGC - - - GACA T - - T A T A T AA T AA T T A - T A T AAAA T T A T T CA
CGGAGAAAAGA T T AAAA T A T T T AAAGGC T C T AAAAACA TGC T T AAA - - - GTGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - CGACAC T T AGGAAAAA T T ACAAAACAA T A T T T A T T C T A T T T T AGAAAAAA T T C T C TGT T AGC - - - GACA T - - T A T A T AA T AA T T A - T A T AAAA T T A T T CA
T CAGA T AC T T - - T T ACA T A T T TGGT T AACA T CGT AA T T CAGT C TG - - - - - TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - C T T C T T T CAGGGC TGT T TGCAA T T TGC TGT T TGT T T T A T T C T AAA T AAAA T AGT T T T T CAAG - - - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAGA T AC T T - - T T ACA T A T T TGGT T AACA T CGT AA T T CAGT C TG - - - - - TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - C T T C T T T CAGGGC TGT T TGCAA T T TGC TGT T TGT T T T A T T C T AAA T AAAA T AGT T T T T CAAG - - - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - A T T AAA - - - - T AGCGAA T AAAAA T AA T T AAAA T AA - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGACCGAGA - - - A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAAA - - - - - - -
T ACAGT A T T T - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA T T T AGGAAGA - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - T T ACA T T TGTGAA T AA T CA T AAA T T AACGT C T A T T T CA T T T T AGCAAGAA T TGGC T T CAAAGC - T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T A T A TGT AAA T T AA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TGT T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAAAA TGAAA - - T AACGT - - - - - - - - C TGAGT A - GA T CAAA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T T AAA T AAAGT CCA TGCA - - - - TGT T A T A T A TGT AAA T AAA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T T AAA T AAAGT CCA TGCA - - - - TGT T A T A T A TGT AAA T AAA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCAAAA T T T A - T T AAG - - - CAC T CCGA T CCGGT AAA T T AGT CGGT - - AGTGT T A T A T A TGT AAA T AAA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA TGGCCAAGCGT AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAGGT T A T T T A
GGCAAAA T T T A - T T AAG - - - CAC T CCGA T CCGGT AAA T T AGT CGGT - - AGTGT T A T A T A TGT AAA T AAA T AGCCGAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA TGGCCAAGCGT AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAGGT T A T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T A T T AA T T T AAGT A T T T CAC TGT T A T TGAAAAA T CA T A T T A - - - - TGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAA T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - GT ACA T T T AGAAA T AA T T C T AAA T T AAAAC T AA T T T AACC T T AAAGA T A T CCAGT A T CA T A T - - AAA T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAA T - - - - - -
T T T T T T A T T AA T T T AAGT A T T T CAC TGT T A T TGAAAAA T CA T A T T A - - - - TGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAA T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT A T CA T A T - - AAA T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAA T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CCAGT T TGT AAGT T AA TGGAA T T AC TGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAC T T CAAGT C TGA T ACAA T CAGAAA T AA T T AA T T T AAAAC T C T TGA
T T CGAAAC - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T CGCCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CCAGT T TGT AAGT T AA TGGAA T T AC TGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TGT T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGGAAGC - - - - - - AAA T AAAC T A T A T C T T T AAGTGA T TGGAGGAA - - A T TGT T A T A T A T T T T AA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAAAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T CGCCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CA T T CAAGCC T AA T A T - - T A T A T AA T AA T AAA T AAAAGA - - - - - - -
T T AAAAAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T CGCCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CA T T CAAGCC T AA T A T - - T A T A T AA T AA T AAA T AAAAGA - - - - - - -
TGGT A TGT T T A T T T AA - - - - T T T T T C T A T CGAA T AAAGT AAAAAAA - - A T TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T CGCCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT A TGT T T A T T T AA - - - - T T T T T C T A T CGAA T AAAGT AAAAAAA - - A T TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T CGCCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAC TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T AGGCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T A T TGAAA - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAC TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T AGGCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGT A TGT T T A T T T AA - - - - T T T T T C T A T CGAA T AAAGT AAAAAAA - - A T TGTGA T A T A T T T AAA T T - A T CGCCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AGA T AACGT T CAAGT T TGAAA T T A T AA TGT AA T T A T TGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA T CGCGCC T AGT A T AGT A T A TGAAAA T TGC T A TGACA T - - - - - -
C TGGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T C T A T AA T A T CCAAAA T A TGGT C T A T - - - GTGA T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGGAAGC - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACAA T AAAAA T ACGGAACGG - - - GTGT T A T A T A T T TGAA T T - A T AGCCAAA T AAAC T T T T A TG - T T T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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