
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10756
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AAAACC T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGA - CGCAAA T AA - - - - - - - - T AAAC - - - - T AC T T T T A T CAAA T CA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TG - - - - - - T AAA - - - - - - T T A T AAA T - - - - - - A T A T T A T C T AGCC T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T TGA TGT CAA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CACGA - AAAA T AAA - T A T T T T T A T T AA T A T T T T A T T A TGGT T T AA T T T A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CACGA - AAAA T AAA - T A T T T T T A T T AA T A T T T T A T T A TGGT T T AA T T T A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - T - - - - T CA T A T AC TGT T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TG - - - - - - T AAA - - - - - - - - A T A T ACA TGT T A T T T T AA TGT A T CC T - -
AAAGGAGT T T T AGCAA T TGTGTGGGCGAC T AAA T A T T T T AGGCC T T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T A T T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AA T AACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CAC T AGT CAACAGGA - - - - T T T ACAAA T - - - - T T C T C T TGT T T AAAC T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T TGT A T T C T T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TG - - AAAA T T AAA T A T T T A T A T AAACGT CCCAA T C T T A T C T CCCGT A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TG - - AAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T CGA TGAGGAA T C -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA T AA T AAAA T AAA - T A T T T T T A T AAA TGT T T T A T A T C T A T ACAGT A T - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA T AA T AAAA T AAA - T A T T T T T A T AAA TGT T T T A T A T C T A T ACAGT A T - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CAGG - - - - - CCAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T A T CGCAA T AAC TG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGT T AAAA T AAA - - - - - - - - - T AAA T A - - - C - T T A T T C TGGAGAA T - -
AAAGGAGT T T TGGCAA T TGTGTGGGCGAC T AAA T A T T T T AGGCC T T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T AA T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT A T T AA T - - - T T AGAA T AC T T T T A T T AC T A TGC T A T T T T TGT AGAC T T CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGCGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGAA - - - AAAAAC T AC - - - - - - - ACGA - - - - A T T T T TGT A - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAAAGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGG - - - - AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T AAA T A T AC T A T - T
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGA TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TG - - CACACAAAA T T T T A T T ACACA T AA T T CC T T A T AACAAGGCA T A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA TGAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGA - - - - - CA T A - - - - - - - - - T AAACA - - - T AC T C TGA T T CAAAC T A -
AAAGGAGT T T T AGCAA T TGTGTGGGCGAC T AAA T A T T T T AGGCC T T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T A T T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGGAGT T - - - - - - - - TGTGTGGGCGT C T AAA T A T T T T AGGCC T T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T A T T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CAGGA T - AAA TGAA - - - - - - - - - - - AA T A T T T - - T T A T AA TGT AA T T T - T
AAAGGAGT T T T AGCAA T TGTGTGGGCGAC T AAA T A T T T T AGGCC T T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T A T T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGA T T ACA T A T A - - - - - - - - GT AAAGA T ACCA T A T CCGT A TGGT A T A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGCGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CACA - - - - - - T AAAA T A TGT AAA T AAA T A T T T T AA TGT T T T A T AGT T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TGGT ACGC TGAA - - - - - - - - GCAAA T - - - - T A T T T T AA T A T T AAGT - T
AAAGGAGT T T T AGCAA T TGTGTGGGCGAC T AAA T A T T T T AGGCC T T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T A T T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T A T T T T T T AA T AACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CAC T AGT CAACAGGA - - - - T T T ACAAA T - - - - T T C T C T TGT T T AAAC T A T
AAAGGAGT T T T AGCAA T TGTGTGGGCGAC T AGGT A T T T T AGACCC T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T A T T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGGAGT T T T AGCAA T TGTGTGGGCGAC T AGGT A T T T T AGACCC T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T A T T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGGAGT T T T AGCAA T TGTGTGGGCGAC T AAA T A T T T T AGGCC T T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T A T T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGGAGT T T T AGCAA T TGTGTGGGCGAC T AAA T A T T T T AGGCC T T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T A T T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CGTG - - - - - GT CCA - - - - - - T CA T AAAA - - - - AA T T T T T C T T T T T T A T - -
AAACGGGT T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - - - - - - - -
AAAGGAGT T T T AGCAA T TGTGTGGGCGAC T AAA T A T T T T AGGCC T T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T A T T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T - T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CA TG - - - - - - AAAA - - - - - - - - - T AAAC - - - - - A T T T TGC T ACAGGT T - C
AAAGGAGT T T T AGCAA T TGTGTGGGCGAC T AAA T A T T T T AGGCC T T ACC T T T A TGGACGACAA T T T AACA T A TGCAAAAA T T A T T T AAAAA T AAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT T A TG - - - CGT T AAAA - - - - - - - - - - AA T A T TGAGT AC T AA T AAAA T A T - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AAA T C T T T T T T AAAAACGGGT TGT T TGAA T CCAA T AAGT T AAGT CAGG - - - - - CCAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T A T CGCAA T AAC TG -
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