
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7202
CAC T C TGT A T T AA TGT A TGGCA TGT T AACG - AGAA T T AAAAAAA T T T A T T T AAACAGT T T T A T T TGT A T T CA T T T T TGT - T T ACACC TGCGCACGT AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T C T T T T TGCAAAAAAA T T T AAAA T T T T CA T AA T TGT T AA T T AAAA T T AAAC T T T AAACCAAC T TGCAAA T T A T T AC T A T C T AA T A T A T AAAA T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T A - - C T AAA T T T CCGCCCACGA - A TGTGAC TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCA T A T AAACAAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT A T CAACAC T T AACGT T T CG - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA TGAACAA T T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T - - - GA T T T T T - - AAC T T T A T CACCGGAAC T A
CGCGT A T CC TGAC T A T A T TGT - T A - - - - - - - - - - - C T TGCAA - - - ACAA T TGAACAGT T T AA T A TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCAA - GT CGTGGGGGTGGAA T T C
T CCCCAAC T T AAGAGCAC T T A - TG - TGC T T A - GCAC T T ACAA - A - GCAAC TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCAA - GT CGTGGGGGTGGAA T T C
T T AACA T T T T T T T T ACA T T A T A T T T T AA TGT TGAGT CCGGAGAA T T CAA T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T ACGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGCAGCAA TGGAA T AA
T T AACA T T T T T T T T ACA T T A T A T T T T AA TGT TGAGT CCGGAGAA T T CAA T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T ACGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGCAGCAA TGGAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T - TG - - - - - - - - - - - T TGAAAG - A TGCGGC TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AACAAACCGGGA T AAA T T C T - - - - T AA T T T - - - - T T TGAAG - - - - - - - - TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AACAAACCGGGA T AAA T T C T - - - - T AA T T T - - - - T T TGAAG - - - - - - - - TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT A T CAACAC T T AACGT T T CG - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA TGAACAA T T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T - - - GA T T T T T - - AAC T T T A T CACCGGAAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T C T T T T TGCAAAAAAA T T T AAAA T T T T CA T AA T TGT T AA T T AAAA T T AAAC T T T AAACCAAC T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGTGT TGGCCA T C T A TGT T T T ACGT T AA T T T CAAA T T CAGT A - T T T CAA T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T - - - GA T T T T T - - AAC T T T A T CACCGGAAC T A
TGTGT TGGCCA T C T A TGT T T T ACGT T AA T T T CAAA T T CAGT A - T T T CAA T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T - - - GA T T T T T - - AAC T T T A T CACCGGAAC T A
CGCGT A T CC TGAC T A T A T TGT - T A - - - - - - - - - - - C T TGCAA - - - ACAA T TGAACAGT T T AA T A TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T C T T T T TGCAAAAAAA T T T AAAA T T T T CA T AA T TGT T AA T T AAAA T T AAAC T T T AAACCAAC T TGCAGGT T T T T AG - T ACA T A T A TGT AAAA T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T C T T T T TGCAAAAAAA T T T AAAA T T T T CA T AA T TGT T AA T T AAAA T T AAAC T T T AAACCAAC T TGCAGGT T T T T AG - T ACA T A T A TGT AAAA T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T A TGT C T AAAAGA T
T - - - - - - - - - - - GTGTGT T T T - TG - - - - - - - - - - - T T ACGAA - A TGCGCC TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - - - - - - - - GTGTGT T T T - TG - - - - - - - - - - - T T ACGAA - A TGCGCC TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T A TGT C T AAAAGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T - TG - - - - - - - - - - - T TGAAAG - A TGCGGC TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T A TGT C T AAAAGA T
TG - - - - - - - - - - - TGTGT T T T - - - - T AA T T T - - - - T T T AAA T - - - - - - - - TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TG - - - - - - - - - - - TGTGT T T T - - - - T AA T T T - - - - T T T AAA T - - - - - - - - TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGCGC T T T T - C TGGGCA T T T T - - - - TGAC T T - AA T T T T AAAA - A - GT A T T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - TGAGA T C T AC T CGT AAAGA T AC T T AAAGT T T T AA TGT T T AA TGACCAAAAC TGGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA - A T T TGA T A T T T T AGAC TG
TGCGC T T T T - C TGGGCA T T T T - - - - TGAC T T - AA T T T T AAAA - A - GT A T T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA - A T T TGA T A T T T T AGAC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T C T T T T TGCAAAAAAA T T T AAAA T T T T CA T AA T TGT T AA T T AAAA T T AAAC T T T AAACCAAC T TGCAAA T T A T T AC T A T C T AA T A T A T AAAA T T C
CGC T CC T T C T CAGT A T AGT A T - - - - T TGT - - - - - - T T CAGAA - A - - - AGT TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAGCG - - - - - - - - - - - - - - - GA T CA T TGG - A T T T C T TGT A T AAAA T TG
CGC T CC T T C T CAGT A T AGT A T - - - - T TGT - - - - - - T T CAGAA - A - - - AGT TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - CAC T A T A TGTGTGCAAAAAAGCA T AAGC T T C T CGCAACGAACAA T AAAAAA TGAGCG - - - - - - - - - - - - - - - GA T CA T TGG - A T T T C T TGT A T AAAA T TG
AGT T T AA T T T AAA T A TGGT T T A TG - - - - - - - - - - - AC T AAAG - A - - - - - - TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT T T AA T T T AAA T A TGGT T T A TG - - - - - - - - - - - AC T AAAG - A - - - - - - TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAAC TGCAA T T - - - - - - - - CA T T T C T AA - AA T T T T AA T A T A T AA T T A
T A T T T T AC T T ACA T T T A T T T CG - - - T AA TGT C T AA T T T AA T AAA T ACGAA TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T T AC T T ACA T T T A T T T CG - - - T AA TGT C T AA T T T AA T AAA T ACGAA TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACGT A T A TGAGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAC T AGGAA - T ACAA T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAC T AGGAA - T ACAA T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T C T T T T TGCAAAAAAA T T T AAAA T T T T CA T AA T TGT T AA T T AAAA T T AAAC T T T AAACCAAC T TGCAGACCC T T AA - AGT T T T T A T A T AAAA T T T
C T CACA TGT T C TGT A T A T T T T - - - - T AA T - - - - - - T T T AAAA - A TGT AAGTGAACAGT T T AA T A TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCC T T AA - AGT T T T T A T A T AAAA T T T
T A T T CAACGT C T T T T T T C T T T - TG - - - - - - - - AAA T T AAAAAGA TGA T T T TGAACAGT T T AA T A TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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