
Start crop Point End crop Point

MSA length = 29257
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA - -
- - - - - - - - GAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T -
- - TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - GCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CG - T CCGC TGGGCGA T C
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T -
- - TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT C - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - C T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA - -
- - - GCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGCC T CGAAAGAAGC T CAC T T CGT CGT AGT CGT T CGACCAC T AGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGG - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGTGTGGAGAA T CACGAAC T T AC T T C T AA T T CGGT CCGC TGGGCGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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