
Start crop Point End crop Point

MSA length = 278
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CGGCAA TGT CAA T AAAA T T T T - - T T ACGT AAAAAAC T A T CAC T CA TGGGA T T A TGA T CCA T A T T ACAGGGC - - - - - - - - - - GCA TGCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AA T T AC T AGCGACCC T T CGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T A T T A T A T T T T AC T T CA T CA T T A T T T CAGCA T T T T - AC T AGGA T ACG - - - - - - GT AAAAAAA - A T AACCCA TGGT A T T A TGA T CCA T A T T A T TGGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T TGT A T T T T T T AC T - - - - AGT T A T T T CAGCA T TGT TGC T AGGA T AC T AAA T ACGT AAAA T ACCA T AACCCA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC - - - - - - - - - - GT A TGCACC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGG - AA T A T A T T A T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T T A T T T T T T A T T T CA T AA T T A TGT T AGCA T T A T TGT T AGGA T ACCA - - T ACGT AAAAAAC T A T AACCCA TGGGA T T A TGA T CCACA T T ACAGGGC - - - - - - - - - - GT A TGCAGCACGGACGT T AGT A T ACGAAAA T T CCCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CGT CC TGC T AA TGCC - - -
A T T T C T AA T T T T T AAC T T CCGT C T T C T C T CAGCAC T CA TGT CAC T AAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCACCACAGGT C T T AGT AA T CGA T AA T ACCCA T C TGTGGCAAA T A T C T T - AA T T T C T TGT C T CCC T C TGGA T A - T T A T CGT AC T AC T AA TGT CC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T C T C T CGGCAC T CA TGT CAC T AAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCACCACAGGT C T T AGT A T T CGA T AA T ACCCA T C TGTGACAAA T A T AC T - AA T T T C T TGT - - C T CCC T TGGAA - T T A T CGT AC T AC T AA TGT CC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T A T AA T CCA T A T T ACAAACC - - - - - - - - - - GT A TGT ACCAGGTGCGTGAGT A T ACAA T AA TGT CCA T C - - - - - - - - - - - - - - GT - A T T T C T T T T CGT C T T CGAGGCA - T T A T AA T T C TGT T AAAAAA - - -
A T A T T T AAAC TGACCC T T CAGC T ACGACCAAA T AACA T T ACA T TGA T A T T - AA T A TGT AAAAAAC T A T AACA T A TGGGA T T A T AA T T CA T T T T ACAGGGA - - - - - - - - - - A T AAGT A T T ACGGGTGT T AGT A T ACAA T AA TGCCAA T C TGTGACAAA T ACC T C T AA T T T C T T AC TGC T C T CCGGA T C - T T A T CA T CC T AC T AAC T T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T T T CAGCA T T A T TGA T AGAAAAC T AAA T AC T T AAAAAAC T A T AACCCACGGGA T T A TGACCCA T A T T AGAGGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AG - A T T TGACCACAGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T ACGT A T T T T CAACCC TGC T ACC T AC T CA T T A T T A T T AC T AGGACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGCAC T ACGGGCC T T AGT A T ACA T T AA TGCCCA T CCGT - ACAAA T A T CC T - - A T T CC T TGT CGC T C T A TGGGCA - T T C T C T T CC T AC T AACCC T - - -
GT T T T T T T A T T T T T AC T T CA T CA T T A T T TGGGCC T T A T - - T C TGGA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCCGTGAGA T T A T AA T CGACA T T ACAGAGC - - - - - - - - - - GT A TGAA T CACGGGCA T T AGT A T ACGGT AA TGCC T A T C TGTGACAA - - - - - - - - - - - T T C T TGT TGCGC T C - - - - - - - GCA T T A T CGT AC T AA TGGGC T T
- - - - - - - - T T T T T AGT A T CA T AGGT A T T TGAGT A T T A TGGGA T AGGT ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCACCAAAAGCGT T AGT A T A TGGT AA TGCCCA T C TGTG - - - - - - - - - - - T - - - GT T T T A T CGT AC T T CACAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACA T CA TGGGTGT T AGT A T ACGA T AA TGCCCA TGTGTG - - - - - - - - - - - T - - - GT T T TGTGGC T A TGACCGT T - C T A T CAC T C T A T T AAAGCCC T T
A T T T T A T AA T T T T T A T T T T T T CAC T AA T TGACCA T CA T TGT T AGGA T ACCAAA T A TGT AAAAAAC T A T AACCCA TGGGA T T T TGA T CCGT A T T A T AGGGC - - - - - - - - - - - T A TGCACCA TGGGCA T T AA T A T T CAA T AA TGCCCA T C TGGAACAAA T A T CCC T AA T T T C T TGT CAAC T CC T AGT CA - T T A T CA T CC T AC T AA TGC T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC T CA T AGGA T T A TGACCCA T A T T ACAAGAC - - - - - - - - - - - T A TGT ACCACAAGCGT T AGT A T ACGA T AA TGC T T T T C TGTGA T AAA T A T A T C T AA T T T C T T A T CAC T C TGT AAGC T - C T ACAGTGT - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T T A T C T A T T AGT C - - - CA T T A T T T CACCA T T A T TGC T AGGA T A - CCAA T ACGT AAAAAAC T A T AACCCA TGGGA T T A TGT T CCA T A T T ACAGGGC - - - - - - - - - - GT A T ACACCACAGGCGT T AGT A T ACAA T AA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - AAA T T T T A T AAA T T - - - - - - - - - - T TGGAAAGAA T T AAAACCAAG
AC T TGT TGT T T T A T T T T T T A - CA T T A T T T CAGCA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T A T AAC T CA TGGGA T T A TGA T CCA TGT T ACAGGGC - - - - - - - - - - GT A TGGA T CACGAACGT T AGT A T ACGA T AA TGCCCA T C TGT AGAAA - - - - CC T - AG - T T C T TGT CGC T C T CCGGGCA T - T A T TGT CC T AC T AA TGT CC T T
TGT C T T CAA T CGT CA T T T CCACGCCGT T T T T AGA T T A T TGC T AAGA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACCCA TGGA T T T A TGACCCA T A T T ACAGGCC - - - - - - - - - - GT A T A T T T T ACCGGCA T T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGT TGT C T T CCGGGCA - T T A T CA T CC T A T T AA TGCCA T T
- - - - - - - - T T T T T T AC T T T A T CA T T A T T T TGGCA T T A T T T C T AGAA T ACCAAA T ACGT AAAAA T CCA T AA T T CA TGGA T T TGTGT C T T A T A T T ACAGGGC - - - - - - - - - - GT A TGCGT CA T CGGCGT T AGT A T ACGA T AA TGCCCA T C TGT T A T AAA T A T C T C T AAGT T T T AGT T AC T T T TGGGT T A T AAA T CGCCAGAC T AAAGC T AAG
TGT T T C T T T T T T T T A T T T TGT T AGT A T T T T AGCA T T A T TGC T AGGA T A T T AAA T AAGT AAAAAA T T A T AACC TGTGTGA T CA T AA T CCA T A T T ACAGT A T - - - - - - - - - - GT A TGT A T CACGGGTGT T AGT A T T CGA T AACGGCCA T C TGTGACAAA T A T T CC T AA T T T C T TGT CGCCC T T CAGGCA - T T A T CGT C T T AC T AA TGCC - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T T AAAAA TGACAA TGA T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAGA T CCA T A T T ACAGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - C T CCCGGAA - TGA T TGT CC T AC T AA T ACCC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGTGCACCACGG - CGT T AGT ACACGA T AA TGCCCA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - A T T AC T TGT CGA T C T C TGGGCA - C T A T CGT T CAAC T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CCCGT T AC T T T AACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT ACAAAGGGCA T T AGT A T ACGA TGA TGC T T A T C TGT AAGAAA T A - - - - - - A T T T C T T A T CGCCC T T TGGGCA - T T A T CGT C T T AC T AACACCC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T ACACCAAGGAAGT T AGT A T ACGA T AA TGCCCA T C TGTGACAAACA T C T A - - - - - - - - AA T AAA T C T TGT TGCA - T T T T CGA T C T AC T AACACC T T T
A T T AAACAAGT AA T AAA T AA T T A T T A T T T T AGCA T T A T CAC TGT T A T AC T AAA T A T A T AAAAAAC T A T AACCCA T AGGA T T A T AA T CCA TGT T A T AGGAC - - - - - - - - - - GT A TGAACGACGCA T C T T AGT ACACGA T AA TGCCCGT C TGTGA T AAA T A T CCG - AA T T T C T TGTGGC T T T T TGGGCA T - T A T CCA T C T A T T AACGCCA T T
A T T A T T T A T T T T T TGT T TGT T AAA T A T T T T AAA T T T A T AA T CAGAA T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCACCACCGGCGT T AGT T T ACGT T AA TGCC T A T A TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - A T ACAA T T T T AAAA T CAACA T T A T TGC T AAGA T ACC - - - - - - - - - - - GAAC T A T AACCCA TGGGA T T A TGT TGCA T A T T ACAGGGC - - - - - - - - - - GT A TGCACCAAGGGCGT T AGT A T ACGA T AA TGC T CA T C TGTGACAAA T A TGC T - - - T T T C T CGT CA T T C T CCGGGCA - T T A T CGT CCCAC T AA TGC - - - -
ACC T T ACA T T AGT CA T A T CC T C T C T AA T T T ACC T T T A T T CC T AGAA T CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA TGT ACCACGGACGC T AGT A T ACGA T AA TGCCCA T T TGTGGCAAA T A T C T T T - - - T T C T TGT CGACC T CCGGGCA T T T A T TGT AAGAC T AA TGCCC T T
- - - - - T T A T T T C T T CC TGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AGGA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A TGA T CCA T AA T ACAGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T TGT CGC T C T CCAGGCA T A T T T T T T CC TGT T AA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T A TGA T T T A T A T T ACAGGAC - - - - - - - - - - GCA TGCACCACGG - CGT T AGT A T ACAA T AAACCCCA T C T A T T ACAAA T A T C T C T - A T T T C T TGT CCACC T CCGGGCA - T T A T CGT CC T AC T AA TGC T T T T
- - T T T CAAC T T CAC T A - - - - - AAC TGC T A T AA T TGA T AAAA T CGCAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGCA T CACCG - CGT T AGTGT ACGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T C T TGT C - GT C T CGGAGCA - T T A T CGT T C T T A T AA TGCC - - -
T AC T T T T A T T T T T AA T T T CA T T A T T A T T T AGGCA T T A T CGCAAGAA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACA T A TGGGA T T A TGA T C T AAA T T ACAAGGC - - - - - - - - - - AA T AACACCACGGGCC T T AGT A T ACGA T AA TGCCCA T C TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T T A T T AAC T AACGC T - - -
T C TGT CAA T T CC TGAC T C T T T T TGCA T T T CA T CA T T A T - - - T AGGA T ACCCAA T AC T T AAAAAAC T A T AAC T CA TGAGA T T ACGA T T CAAA T T ACAGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T A T A T T T C T T CC T CCA T CAC T A T T T CAGCA T T A TGGA T AGGA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAGA T T A T CA T C T A T A T TGCAGGGT - - - - - - - - - - GT A TGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC T T T TGT CGCCC T CCGGGCA T A T T T TGT CC T T C T AA - - - - - - -
A T T C T T T - T T T T T TGC T T CA T AA TGA T T A T AGCACCA T AAACA T AGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCACCACGGGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - T TGTGA T CC T C TGGGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA TGGT A T CA TGA T CCA T A T T CCAAGGC - - - - - - - - - - - T A TGCA T CGCGGGC T T T AGT A T ACGA T AA TGCCC T T CAGTGACAA T T C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - C T C TGGGCA - T T A TGGTGC T AC T TGGGACCA T
ACC T TGT A T T T A T T A T A T T T T T A T CA T A T CAGCA T T A T TGCGAGAACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGTGGGA T TGTGA T CC T T A T T ACAGGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CC T T AAC T T T T A T T T T A T CAA T A T T T CAGCA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAGAGC - - - - - - - - - - - T AAGCACCACCACCGT T AGT A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T - T T T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T TGT C T A T T T T A T CA T T A T T T C T A T A TGA T TGC T AGGA T A T CAAA T ACGT AAGAAAC T A T AACCCA TGAGA T T ACGAACCA T A T T ACAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA - - - - T T C TGA T T A T C T - - - - - - - - - C T A T TGAC T T AA T T ACA T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGCAGT A - CCGCGT T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT C T TGT CGCCC T CC TGT CC - T T A T AGT CC TGC T T AAAA - - - -
T T T ACC T AA T T T T T ACA T CA T CA T TGT T ACAACA T T A TGGT T A TGACACCAAA T ACGT AAAAAA T CA T AA T CCA TGGGA T T A TGA T CCACA T T ACAGAGC - - - - - - - - - - A T A TGCA T CA TGGGCGT T AGT ACACAA T AA TGC T T A T C T A TGAAAAA T A T CGAC T T A T AA T TGT TGT CC T C TGGA T A - T T A T T T T T C T AC T A T TGCCC T T
T C T T T A T T T T C T T T AC T T CA - CA T T A T T T CAGCA T T A T AGC T AACA T ACCAAA T ACGT AAAAAACGA T AA T T CA TGGAA T T A TGA T CCA T A T T ACAGGGC - - - - - - - - - - GT A TGCACCACGGGCA T T AGT A T T AGA T AA TGCC TGAC TGTGACAAA T A - GA T T ACCAA T T A T TGT A T T C TGAGGAA - GT T CAA T T CCAA TGGCA T T A T C
A T T T T T T AA T C T T AA T T T T AC T ACCA T T T TGGAC T TGG - T T CAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAACCA TGGCA T T A TGAGCCA TGT T A T AGGGC - - - - - - - - - - GT A TGCACCACGGGT A T T A T T A T ACGA T AA TGCCCACC T T - - - - - - - - - - CC T T AACCC T CGGGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T T T AA T T T T T T A T T T T A T CA T T A T T T T A T CAGAAA T TGC T AA T AACC - - - - - - - - - CAAAAC T A T AACC T A TGAAA T T A TGA T CCA T A T T ACAGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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