
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6063
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T A T - - - - - - - - - - - - - T AAA - - CCA T CAACA TGT T T AAC TGT C T T T C TG
- AA - - AC T CAAA T A T T C TGA TGGT T TGTGACGAAG - - - - AGT T C TGTGAA T TGGA T A T T T T - - - - - - A T T ACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGACCGT A TGCA T T A T - - - - - - - - - - - CCCGA T T ACGT T TGG - - - - - - T T CG
- AA T AC T T A T AA T A T T A T AA T CAAA T T CAAC T AAA T T T T AAAAGT ACGAA - - - AA - - - - - - GCCAC T CA T CGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T T T T CGT T CA T A - - T T T AAAA T TGAACGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AA - - AC T CAAA T A T T C TGA TGGT T TGTGA TGAAG - - - - AGT T C TGTGAA T TGGA T A T T T T - - - - - - A T T ACCAAAGA T AA T T T T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGA TGC T ACACA T AGT - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT T T T ACGT T T T C T - - GT AAAA T CGGGCAACCGC T C T CAAGA T A T T T CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT T A T AGGC T T CCC T AA T AACA T T T T T AAA T T T T A T - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT AACGT C TG - T A T - - - - - - - - TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAACCAAAGA T AA T T C T AC T CCGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGT AAA T AC - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT T T T ACGT T T T C T - - GT AAAA T CGGGCAACCGC T C T CAAGA T A T T T CCA
- AAGGT T T ACCA T A T T A TGA T T T C T T A T TGC TGAA - - - - AAAA T AAA T AA T T AAAAA T - - T ACCAC T AA TGGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T CACAC T T A T T CG - - - - - AAA T CCA T CA - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T ACGA T T T CA T A T A T T T ACA T - - - GAA TGTGT AAA - - - - - - A T A - - - - - - - - AA T AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGT C T A T AGGT AGTGG - - - - - - - - C T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- CA TGACCA T CA T A T C T T TGT T T T T T C T AAA T AA T T T A T A T CGGT T A T ACA T AAA T T TGA TGCCAC T A T T ACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT A T T TGGT A T T AAA - - - - - - - T T T T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGCCGA T AC T T - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AA T T C T T C T AGT A T CGT AA T T A T T T T CAGT TGCA - - - - AA T A T T T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAAAAA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGA T AC T ACCC T A T AA - T T T AAAA T CA T T AAA T AA TGT T AA TGAC T T T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGGA T AA TGT CAC T CA - - - - GAA T A T CGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GGT AAA T T T AGT A TGA TGGT T AA T T AAAA T A T CAA T T AGA TGT T T A TGA T T AAC TGT A - T A T CGT TGT TGCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGAC TGTGCACA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGCAGT ACCC T T CGT - - - - - - - - T CA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T CC T T CCCA T T CA TGGT TGAGA T C TGGT AA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T CAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC TGT T A T CCA T T AA - - - - - - - - GTGGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT AGT ACACA T T T T - T T TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGCA T AAC T T - - - - - - - - - - - - - GCGAA T AAC T T T T AAAGGAA T T T C T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGAA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGCC T CGGC T T A - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T AA T AA T AA T A T T A T T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T T AAAGGT T TGAA T T AAA T A T T T T ACCACCA T TGCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T AA T T A T AA T A T T AGGA T T T A T T A T AAA T ACA T T T T AAAAGTGT CGGT T AAC - A T T T T ACA T T T A T AAGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGAA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGACGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T AA T AA T AA T A T T A T T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T T AAAGGT T TGAA T T AAA T A T T T T ACCACCA T TGCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T AA T AA T AA T A T T A T T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T T AAAGGT T TGAA T T AAA T A T T T T ACCACCA T TGCCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - ACAA T T A T AA T T - - - - T AC T A T T T T TGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T A T T AGAC TGCAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGAC T AGAGGT AAAAC - - - - - - - - ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T A T AGTGT C TGT CGGT T TGAACC T T C TGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T AA T T A T AA T A T T AAGA T T T A T T A T AAA T ACA T T T T AAAAGTGT CGGT T AACAA T T T T ACA T T T A T AAGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGAA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGACGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T TGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGA TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CAAA T T A T AA T C T T A T T T T T A T TGC T T T CAGAA T T - - AAAAA T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T A T CAGT CAAGC T A T T TGAAGC TGGAAAAC T C TGT C - - - - - - - - - - - - -
- T A T AC T T A T AA T A T T A T AA T CAAA T T CAAC T AAA T T T T AAAAGT ACGAA - - - AA - - - - - - GCCAC T CA T CGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T T T T CGT T CC T A - - T T T AAAA T TGAACGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T AAA T A TGA T A - - - - T AC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T A T T AGAC TGCAAA T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T CACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAGT A T AA T A T T C T T TGGT CGT AC T T ACACC - - - - - - - - T TGT A T AGT A T TGT AAA T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - TGT C T AGT A T T T A TGA T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACCAAAGA T AA T T C T AC T ACGAA T AGA T AA - - - - - - - - - - T AA T T T CACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAGT A T AA T A T T C T T TGGT CGT AC T T ACACC - - - - - - - - T TGT A T AGT A T TGT AAA T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGC T T AGGGGCA T AAAA - - - - - - - T CCAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T ACACGGGA TGGGT T T T C T A T AGTGT T AAC T A T AA T A T T C T T TGGT ACAAC T T AGC T T - - - - - - - - AGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6063bp; fragments: 16534; full length: 0 (>=5456.7bp)
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 size: 6363bp; fragments: 16520; full length: 0 (>=5726.7bp)
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 size: 3820bp; fragments: 379; full length: 0 (>=3438bp)
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