
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1960
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T - - A - - - - - T T C T T TGGT AA T T A T TGGAAAAAGCGGAAAACGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACGAA T T C T T T - - - - - - GA T AAAAA T - - - - A T T AA TGT T T T AAA T AC T AAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCAAAAAAAC T A - - - - AA T T AAA T T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT A T A
T T T A T CAC T CA T TGAACAACAAACAAAACAACGCA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC TGT T A T T T AAAAAACCC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A - - A T T A T A T C T AAAGA T T A
TGGA T A TGCC T T T A T T AA T T C T T T ACAGT AAAAGA T A - AA T AGT AA T A T TGGT AA T T A T TGGAAAAAA TGGAAA T CGT CCGA T T T T A T CAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T TGCCAA T AA T T ACC T TGA T A T T - - C T T TGC T AAGAA T C - - - - - - - - - ACAAC T T C T T AAGTGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGG - - - - - - - - - AAAAAAA T T A T CGGT AA T T A T T AGAAAAAGTGGAAAACGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCAAA - - - T T T T T T T T C T - - - - - - - - - GT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGAAAA T A T C - - - - - AC T T T A T A TGGCAAA - AA T - - - - - - - - - - C T T TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CA T CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T C T - - T T T A - - - - GGAA T T - GT A T A - - T AAAC TGT T T T T AGTGT A
ACAACA T A T T T T - TGCC T C T T T A T AAACC - - - - AA T T CA T TGGAC T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCG - - - - - - - - - - - - - AGT CGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACA
GAAA T AAA T T C T - - - - - - - - - - - T A T AA T - AC - AA T - - - - - - AAAGA T T TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACCA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCAAAG - - - - - - T T T T - - - - - - - - - - - - T AC T A - T T A T T T AA T CCAA T C T T A
T AAA T AAA T T T T T TGAAAAACGGT AAGGG - - - - - - - - - T AAAAAAGT - T CGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACCA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCAAAAGT T CC T - - - - CCCAAAA T AC - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCAA - - - - - - - - - - - - AGT T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C TGTGGGTGCC - - - - - - A T C T A T ACGAA - AAAAAC - - GA T AAAAGGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCAAAA - - - - - - T T T A - - - - AAAGT T T - T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AGCA T AA T - AA - - - T T T AAA T AA T T T TGTGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCAA T T T TGT T T T T C TGA T CAGGA T T T A T AA T - - - T T C T T A T T T CAAGT A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCCACAA T - - - - AA T - - A T AA T T A T A T T TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAAGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACC T T A T A T T T - - T T T T CA TGGGA T T C T T T T C TGA T A T A T T T T T T T AAAAA T T
TGTGT AAA T T - - - - - - - - A T T AGT A T AACAAAGAA T T TGGAAAAAGT T A TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCAAAGT T A T - - T T T T - - - - - - - - - - - - - AC T - - - T T A T T T T T TGAAA T ACC
T CGC T AGAC T C T - - - - - AGT TGA T C TGCC - AAAGA T T - AAAA T AA T T AA TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACC T AGAA T AG - - - - - - GA T AAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AGAA TG
GCGT CC TGT T T CC T TGT TGT CGA T AGAGT - - - - - - - - - TGCC T CCGCC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T T CCAAGAAAGT T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - C T T T - CC T T T T T CAGGACAGC - - - - AC T - - - - - - - - - - - - - - GGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACC T T T T T T T C - - C TGT AGCAAAC T T T - T TGT TG - - - - - - T T A T TGAAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAAA T T AAGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - TGAACC T T C T - - - - - - ACCAGCCAAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T ACAAA TGT T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCCAGC T A T A - - - - - - A T T T AGA T - - - AGGT T A - AGTGCC T A T T T T CGTGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAA T T - - - AA T - - A T AA T T T T T T T AAGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T T ACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T T T T T A T T T T
T AC T T A TGT T T T - AA T C T AC T A - - - - - - - A T AAAA TG - CAACAA T AAAA TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACGAC - - T T T CAAA T AAAA T A - A T A T T A - - T T T AGAA T T AAGAAACA
T AC T T A TGT T T T - AA T C T AC T A - - - - - - - A T AAAA TG - CAACAA T AAAA TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACGAC - - T T T CAAA T AAAA T A - A T A T T A - - T T T AGAA T T AAGAAACA
C T T A T A T AC T T T A - - - - AA T T A T AAAAGT - CAA - - - - - AAA TGT T T T C T TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CAAAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - CGT CCAA T T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCGT T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGT A T A
AA T A T AA T T T T T T T A TGTGC TGT T AGAAC - - - - AAC - - CAAAA T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T A T AAA T T T A T AACGAGT CAGGAAAGAAA T AAA T TGAA T ACA T A T T T TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CGCAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - CA T ACAAA T T T T T A TGAAAAGGAC T A T T T CCAC T T T T T CCAACAA T T ACCCA T T T T T T - - - - - - A T T AAGAA T T CA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAA T T T T T TGTGCAAAGGGTGA T T T CCAC T T T T T CCGA T AA T T ACC T T ACA T T T TG - - - - AGT AAAAAA T - A T A T T AA - T T T A T T AAC T AA T T A T T
GAAGCACGT T T T - T T A T T T T CGT TGGGGT - - - - AA T A - AAACCA T AAAAAGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGACA T TGT CAGA T T T T CACAAAAAC T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAA T T - T T AA TG - - - - - - - - - - - - - AAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAAGAA T A T AAAAAGT C T TGT T T T CA T TGGT AA T T A T TGT AAAAAGCGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A TGCAAA T T T T TGTGAAAAGGA TGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACC T T T T CA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T T TGT T T A T AA T T
- - TGAAAA T T A T - - - - - - AACG - - - - AGT AAAAAA T - - A T T AA T T T T A T TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T - CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACGA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCAA TGAAA T - - - - - - A T T T CCA T A - - A T A T T A - - GT T C T T A T T T TGGT T CA
T ACC T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T AA T T T TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CCCAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T ACGA T T - - - - GAA T AAAAC T T A TGT T AA - A T CGA T T T TGGAAAA T A
T T T ACAAA T T T C - ACCGT T T T AGAGAAAA - - - - - - - - - A T AAC T CAAAA TGGT AA T T A T TGGAAAAAGCAGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAAA T TGT A - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGAA T T T - - - - CA TGAGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGGAA T AGA T AA T T T - - - - - - A T CC TGGGT AA T T A T TGGGAAAAC TGGAAA T CGT CC T T T T T T T A T AAAAAA T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T ACA T T T T TGCCGAA T CCGAA TGGCAAA TGGT T T A T AAA T A T T T T TGGT AA T T A T TGGACAAAC TGGAGA T CGT CC T T T T T T CA T AAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T AAACAA T T T T T T A TGAAAAGGACGA TGT CCAGT T T T CCCAA T AA T T ACCA T A T T T T T A T CC T TGGT T AGA T ACCC T AGCAA T T A - - - - - - - - - - - - - - -
CA TGTGT A T T - - - T CCA T C T CC T AAACAA - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGAA T T T - - - - CA TGAGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAAA T T
T T T ACAAA T T T C - ACCGT T T T AGAGAAAA - - - - - - - - - A T AAA T CAAAA TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACGAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGAA T T T - - - - CA TGAGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAAA T T
CCCGCAAA T T T AAA T T AGAC T AGAAAAGC T T AAGA T T - AA T AACAAA T TGGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT C - - A T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T TGTGAAAAGGACAA T T T CCAC T T T T T CCAA T AA T T ACCACAAA T TGC T - - - - T AAAGAAC T T T ACGT T A - C T T T A T T T T C T A T AAGAA
T T T ACAAA T T T C - ACCGT T T T AGAGAAAA - - - - - - - - - A T AAA T CAAAA TGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACGAAAGT T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGAA T T T - - - - CA TGAGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT - - - - - - - - - AAACAAAAAA TGGGT AA T T A T TGGAAAAAC TGGAAA T CGT CC T T T T T T CA T AAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGCGAGGA T T C T AACCA T T CAGAAAAGTGGAAA T CGT CCGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - A T T A T T T T T T TGGGT AA T T A T TGGAAAAAGTGGAAA T CGT T CGA T T T T CACAAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACAAA T T T T T A TGAAAAGGA TGAC T CCCAGT T T T T CCAA T AA T T ACCAAAAC T T C - - T T T TGGTGGAAC T T T A T A T T A - - CA T T T CACCGT AGGA T C
T A TGCAGT T T C T - GT CACGT T CAAGGAA T - - - - GA T T - A T CA TGCAA T AAGGT AA T T A T TGGAAAAAC TGGAAA T CGT CC T T T T T T CA T AAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAA T T T T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TG - - T AAC T T T T - AA T T T A T TGGTGAGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CCGA T A T T T AC - - - - - - A T T A T CA T AG - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T AA T T A T TGGAAAAAA TGGAAA T CGT CC T T T T T - CA T AAAAAA T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T T A T CAAAAGGACGA T T T CCAGT T T T T CCAA T AA T T AC - - - - - - AAA - - - - - - AA T T AAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AA T T A T TGGAAAAAC TGGAAA T CGT CC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T T AAGAAAAGGACGA T T T CCAGT T T T T CCAA T AA T T ACCG - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T - - - - A T T A - - - - - - - - - A T AA T A T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T T T T C T AGT - - - - AA T T T A T T AAA T A T T A TGGT AA T T A T TGGAAAAAC TGGAAA T CGT CC T T T T T T CA T AAAAA T T TGT A - - - - - - - - - - TGT ACAAA T T T T T A TGAAAAGGACGA T T T TGAGT T T T T CAAA T T - - - - - - T AAGCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - GT T T CC T T A T AAGAGC - - - - - - - - - ACAAACGAGCA TGGT AA T T A T CGGAAAAAC TGGAAA T CGT CC T T T T T T CA T AAAA T T T T T T A - - - - - - - - - - T C T ACAA T T T T T CA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGCA T - - - - - - AACGAGAACG - - - - - - - - - T T A T T T T TGAGT CAA T A
CCA T T A T A T T T T T T A T T T C T T A T T AAA T C - - - - AA T T T C TGAGT T AAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT ACAC T T ACGGT AAAAC T T TGT A - - - - - - - - - - T A T ACAAA T T T T T A TGAAAAGGAAGA T T T CCAGT T T T T CCAA T AA T T ACCAAAAAAAC - - - - - - AA T T AA T T T T T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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