
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2187
T T ACAAGAAGT T A T A T T C TGTGAAAACACGT T AA T C T A T T AAA T T C T T ACA - - - GT A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGGAACAAGGCAA T T T AAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - C T A TGT CCCAACA - - - - - - GA T T - - - AA - - - - - - - - - GA T T -
- - - - - - - - - - - AGT T CA T T T CGA TGGAA - - - - - A - - T A T A T C T A T AGAAGA - - - A T A T ACAGGA TGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA - T T AGAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - A T T A T A T T T T AGAACA TGT AAAAGT T T AGAA TGT T CC T T T AA TG -
- - A TGAA T - - T CGT A TGT T T T - - - - - - - T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - T T C T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - T T CACAGAAA TGCC T C T AAGT TGCC T T T T T T AAC TGGGACACCC TGT A T A - - T ACA T - - - - - - - - - - - - TGT A T T A - - - - - - - - GA T AC T A TGT T AA T AA
T AGT AA - - - - - - ACAAAGT T T - - - - - - - - - T AAA T TGT CCAAA T T A T AA - - - T T T T A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAAGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - T T CACAGAAA TGCC T T T AAA T TGCC T T T T T T AAC TGGGACACCC TGT A TGGT T AAA T - - T C T A T C - - - - TGGA T T AGAAAGT AGAAAA T T T T T C T AACGT
- - - T AG - - - - T T AA T T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGGT - - T CCAGT T CAAACGAAACAAAGCAA T T T AAAGGA - - - - - - - - - - T T CACAGAAA TGCC T T T AAA T TGCCC T T T T T AAC TGGGACACCC TGT A T A - - - - AGT - AAGT C T T TGA T T A T A T TGAGA T C T AGAA T A T T T T C T T - - - - -
ACA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACAGGA TGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGT CAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - T T CACAGAAA TGCC T T T AAA T TGCC T T T T T T AAA TGGGACACCC TGT A T AGT CGT A T AC T A T C T T T AC T - - T T T T AAAA T C T AAAGTGTGT T T T T AA TGA
TGT T AA - - C T C T A TGAAA T T T AGT TGT A T T T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - T T TGT C T TGT AGTG - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A - - - - - - - - - A T T CA T T A TGGT CAC - GA T AAACC T AAAAGAA T A T AAAAA T T A T A T ACAAGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - T T CACAAAAA TGCC T T T AAA T TGCC T T T T T T AACGGGGACAC T C TGT A T AA - T AA - - - - T A TGT C - - - - T AA T T T AAAA T - - - - AA T A T A T T - - - AA TGA
- - - T AGAA - - T T AC T TGC T T T T T T AAC - T T AAAA TGT AAAAGA T CA T A T AA - - - A T A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - T T CACAGAAA TGT C T T T AAA T TGCC T T T T T T AAC TGGGACACCC TGCA T A - T - - - ACCA T AC T T A T AAC - ACA T AGT AA TGT AAAACA T T T T A T AAA T - -
- - - T ACAA - - TGAA T TGT T T T TGT CGT A - - - - - A T T T AC T T T A TGGC - - - - A - - T T A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACAAAACAAGGCAA T T T AAAGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - CC TGT C TGCC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A - - - - - - - - - T T T T A T T T T T T CAGC - T ACAG - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T T T TGT A T AGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - T T CACAGAAA T T CC T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T - T T A T T T T - - - - T A T AC T AAAA T T T AAGA T ACAA TGTGGA TGA
T T A T AAA - - - - T A T CCAAGT T - A TGA T - T A T AGA T T CAAA T AA T TGCAAAAA T T A T A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAA TGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - T C T A T C T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - C - -
- - - CAA - - - - GT A T T T CC T A T - - - - - - - T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAAAAAGACAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGA T - T T A T CC T T T C T - - - - - - - - - - - - CAAGA - - - - - - - - - - - - - -
- - - GAAAAAAAGT CC T A T T T T T A TGAAA - - - - - - - - T AGCAAAC TGT - - - - - - - - - - - ACAGGGT A T CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T ACAAAAA T TGAAGT A T T A T T T T T A T - - - - - - A T T CAC T AAAC T AAAAAGGT T T T A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAA T AAGGCAA T T T AAAGGT - - - - - - - - - - T T CACAGAAA TGCC T T T AAA T TGCA T T T T T T AAA TGGAACAC T C TGT A T AA T TGA T T - CAA T A T T CGA T CACA T TGACAC T T AAGA T A TGT T T T T AA TGG
- - - CAAA T AC T A T A T T A T T T AAGT CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T AGGGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGT T TGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T AA - - - - - T A T ACA T T C T - ACAA T - T A T AAA TGT AGC TGAC T AGAA T A - C T T T ACACAGGGTGT CCCAGT T CAAA TGAAACAAGGCAA T T T AAAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC TGAAA T T T AAAA T A T T T A T T - AGT - A
T T A T AAAG - - CGT T T T A T T T T - - - - - - - TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - T T CACAGAAA TGCC T T T AAA T TGCC T T T T T T AAC TGGAACACCC TGT A T A - T - - - AC - T T A T T T C - - - - - - T A TGA - AA T T T AAAACAC TGT T T - - - - - G
GT A T AAAAA T C T TGCC T C T T T A T TGA T - T A T AAAA T T AA T AAAGT AGA T T AA T T T T A T ACAAGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAAGC - - - - - - - - - - T T CACAGAAA TGCC T T T AAA T TGCC T T T T T T AAC TGGGACACCC TGT A T A - T T AAA T - C TGT T T T A T T C TGT A T T AAAA T T CAAAACA T C T T T TGAA T CA
- - - T T AGA - - A T A T C T A T T ACGA T CAGGGA T AAGC T AA T T T T AAAA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGT T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T AAGACA T C T T T T AACCGAG - - - - - GAACACAAAAACACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - T CAA T T T T T T T A T A - A TGAAGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AA T T T T T T T T AGGT A T - CA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A TGT ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - ACGCA T T T A T T T T AA TGG - - - - - - - - - - - AC TGAA T T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAAA TGCC T T T AAA T TGC T T T T T T T AAC TGGGACACCCGGT AGA - - T A - - - CCAGT T T T T T T ACA T A T T T AGT A T CAAAC TGC T T T T - - AGTGA
- - - T AAAAA T ACACCCGCCGT AGC TGGA - - - - - A T T T ACGC T ACCAG - - - - - T TGT A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAGC T AA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - T A - - - T CGGT C T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T AAAAA T CAA T T T T T TGT CGCAAAA - - - - - AGCGGT CGAAA T A T ACAAA T C T T A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGT - - - - - - - - - - T T CACAGGAA TGCC T T T AAA T TGCC T T T T T T AAC TGGGACACCC TGGA T AA T T AAA T T T T A T T T T T T A T - - - - - - - - T A T T - - - - - T A T T T T TGT AGTG -
- - - - - - - - - - T T A T T T A T T T AGA T T AGA - A T AAA T T ACC T AGA T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AA T T T A T A T T AAGCAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - T T CACAGAAA TGCC T T T AAA T TGCC T T T T T T AAC T AGGACACCC TGT A T T A T T T - - - - A T A T C T C T CA T - - - - - - - - - - - - T AAAA T CC T T T T C TGA TGG
- - - - - - - - A T CCA T T CA T A T TGCCCGGA - - T T AA T T T ACCAGA T T CAAAAA - - - ACA T ACA TGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - GAGAAAGAAA T ACA T T T ACACCAAA T T T AA - - - T ACGC T AGCAC - - - - - - - GT A T ACAGGGTGT CC T AGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - CAA T T T T T TGC - - - - - - - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - TG -
- - - T T AAAA T T CAGT CA T T T T T A T CAA T - - - - - - - - T T T CGAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACAGAAA TGCC T T T AAA T TGCC T T T T T T AAC TGGGACACCC TGT A T A - T T A - - - T T T A T TGTGT AA TGT A TGA - - - - - - - - AAGGCC T T T C T - - TG -
- - - - - - - - C T T AA T T T AC TGT AA T AA T A - - - - - A T T TGT A TGGA T T CAAA - - - - - - A T T CAGTGTGT CCCAGT T CAAA TGAAAAAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - A T T T A T CA T CC TGA T - T A T AG - - - - - ACCAAAAA T AACA - - - A T A T ACAAGGCGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - A T - GT A T ACC T T T C T ACA T T AGAA T A T AAAA T A T T T T T T T - - TGA
T T A - - - - - - - - T A T T CGT CC T T A T T A T - - - - - - A T T AAAAACCGCGTGAAAA T T A T A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - A T T TGT T CAC TGT T - T T AAA - - - - - - - - T A T T AGA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T T CA T T - - - - - - - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCA T AA - - - - - - AGT CA T T T T - AACGC - T ACAAA T T T A T T AAAC TGAAAAAAC - A T A T ACAGGGT T T CC T AGT T CAAACAAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGT AA - - - - - T T T ACGA T T T AGC TGT - AA TGA - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T CCGACACAGGGTGT CCGAGT T CAAACGAAACAAAGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - T T T ACAGAAA TGCC T T T AAA T TGCC T T T T T T AAC TGGGACACCC TGT A T AA T - - - A T A T CA T T T C T A T C - - T T C TGG - - - - T AAAA - - - - - - - - - AA T A -
- - - - - - - - C T T TGCC T T T CC T AC T AAAA T A T A T A T T CCGAAAA T TGGAGAA - - - ACA T ACACGGTGT CCCAGT T CAAA TGAAACAAGGCAA T T T AAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - T C T ACA T T T A T A T A - - - - - - A T T T - - - AA T A T T T AC T C - - - - -
- - - T AAA T - - - - - - CC T T T T C TGT T AAA - - - - - - - - T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - CGCA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T AGA T T T T T A T A T A T A T T AAA T T T T AAAA T A T T A T T - - AGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T AGA T T T T T A T A T A T A T T AAA T T T T AAAA T A T T A T T - - AGCGA
- - - T CGAAA T A T AAA T A T CA T A T T T A T A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T ACAGGGT A T CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - AA T - T T A T C T T T T A T - - - - - - - - AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T ACAGGGTGT CCCAGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - GT A T T CC T C T T - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - T A T A TGT T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T CGA T C T ACCGCCGCCGTG - - - - - - - - T A TGCAAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - - - - - - T A T T T T C T T T T AA T CAA - - - - - - A T TGAAACAAAAA T T AA - - - - - - - - ACAGGGTGT CCCAGT T T AAACGAAA T AAGGCAA - T T AGAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T AA - - - - T T AAC T AA TGT AAAA T T - T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A T - - TGGTGT T CAAACGAAACAAGGCAA T T T AAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGGAA T A T T A - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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