
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1005
CA TGAGA T AGAA T AAA T A TGCCGC T C T AAAGT C TGT A TGCGGC T - - T AA TGT T AGAACA T T A T AA TGCA T C T AA T AA T T CA T T T AGT T CGC T T C T A TGCC - - - - - - - - - - AAAAAA T AAA T C T T T T T T T AGTGA T CAGT T T T A T AAC T AGCC T T T T T AC TGT CA T CA T AA T C T T A T AGGTGT CACAGT T A T T CGGT TGT CAA T CC T T T TG
CGGGGCA T AC T - - TGTGA TGGCGCAC T T ACA T T T T T T T A T T T CC T T T AA TGT T AGAACA T TGT AA TGCAA T T AACAA T T CA T T T AGT T TGT T T C TGTGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AC T AC T AA T AAA TGGAGAGAAAGGT T T T A T AAA T AAC TGT T AAA T T A
A T TGA TGGT A T AC T A TGA TGGCACCC T TGCA T T T T C T T CA T T CC TGAAA TGT T AGAA T A T TGT AA TGCAAC T AA T AC T T CA T T T AGT T TGT T T C TGTGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAAA T AA T T T T T T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AC T TGCA T T T T C T T CGT T CC TGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAC T AGT AA T T CA T T T AGT T TGT T T C T A TGCC - - - - - - - - - - T AAAAA T AAA T C T T T T T T T AGTGGT CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAC T AAAAA T AAA TGGAGAGT AAGGT T C T ACAAC TGTGT A T T T T TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AC T TGCA T T T T C T T CGT T CC TGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAC T AGT AA T T CA T T T AGT T TGT T T C T A TGCC - - - - - - - - - - T AAAAA T AAA T C T T T T T T T AGTGGT CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAC T AAAAA T AAA TGGAGAGT AAGGT T C T ACAAC TGTGT A T T T T TGT A
AGGT A T A T TGGC T TGT CAAGT T CGAC T AAGGCCGG - - - - - - - - - - T T AAC - - - AGAACA T TGT AACGCAA T T AA T AA T T CA T T T AGT T TGT T T T T A TGCC - - - - - - - - - - TGAAAA T AAA T C T T T T T T T AGTGGT CAA T T T T A T AAC T AGCA T T T T T A T TGT CGC T ACAAA T AAA T AA - GGGT AA TGT T C T A T AA T TGTGT A T T T T T CAA
- - - - - - - - - - - AC T ACCAGAAC T AAC T CACGC TGA T C T CCAA T C T CCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AC T ACCAGAAC T AAC T CACGC TGA T C T CCAA T C T CCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T ACAGCAA T T ACAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGT T T T T TGAAAAAAAACA T T A T T T AA T AA T AA T T A T AGAAAA T T T T A
- - - - - - - - - - - AA T A T AGT AGT AAAC T TGT C T T TGCA T AGTGTGTGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T AAGA T T AA T T T T T AGT T AAGAAA T AA T A T T TGTGT T T T T T C T T C
A T TGC TGT CGA T T T AAAA T AACAGAAA TGCACCAAACC T A TGGC T A TGA T - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T C T AA T AA T T T A T T T AGT T TGT T T C T A TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - GGAGA T CGGGT CA TGGT A T CACAC T T A T A T T T T CC T CGT T CC TGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - ACAACAAA T AA TGCA T T T AGT T TGT T T T T A TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T TGGA TGAAAA T TGT TGT C
A TGGA TGGT A T AC TGT AA TGGCACAC T TGCA T T T T C T T C T T T CGTGT T A TGT T AGAA T A T TGT AA T CCAAC T AA T AA T T CA T T T AGT T TGT C T CCA TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT AGTGAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAC T ACCAAAAAA TGGAGAGT T AGGT T C T A T AAC TGTGT A T T T T TGT A
- - - - - - - - - - - GT AA T CA TGGCA T AC T TGCA T T A T CC T CA T A T T TGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T AGAA T AAA TGAA T T TGAA TGT ACGAGGGT TGT CGT T T A T AC T T
- - - - - - - - - - - C T TGT CAAGT T CGAC TGAGGCCGG - - - - - - - - - - T T T ACGT T AGAACA T T T T AA TGCAA T T AA T AA T T CA T T T AGT T TGT T T T T A TGCC - - - - - - - - - - AGAAAA T AAA T C T T T T T T T AGTGGT CAA T T T T A T AAC T AGCA T T T T T A T TGT CGC T A T AAA T AAA T AA - TGGT AAGGT T C T A T AA T TGTGT A T TGT T T AA
- - - - - - - - - - - C T TGT CAAGT T CGAC TGAGGCCGG - - - - - - - - - - T T T ACGT T AGAACA T T T T AA TGCAA T T AA T AA T T CA T T T AGT T TGT T T T T A TGCC - - - - - - - - - - AGAAAA T AAA T C T T T T T T T AGTGGT CAA T T T T A T AAC T AGCA T T T T T A T TGT CGC T A T AAA T AAA T AA - TGGT AAGGT T C T A T AA T TGTGT A T TGT T T AA
A T TGA TGGTGT AC T A TGA TGGC T CACC TGCA T T T T C T T CA T T CC T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC TGCGAA T AAA TGGT T AGCA TGAC T T CA T AAC TGTGT - T T T T T T AA
- - - - - - - - - - - AGT A TGAAAC T C T AACAA TGT CGGT A T T T T T CCGGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGT AAA T C T T T T T T T AGTGGT CAA T T T T A T AAC T AGCC T T T T T A T T T ACAC T ACAAA T AAAGGGA T AGT AAGGT T C T A T CAC T A TGT T T TGT T T T T
- - TGA T AGGGACA T AACACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCC T C T T - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T T C T T T T AGAGGC T A T CGC T T C T
- - TGGT A T AGT - - T A TGA TGGT CCACCAGAA T T T T T T T CA T T CCAGT AA T A T T AGAACA T TGT AA TGCAA T T AA T AA T T CA T T T AGT T TGT T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGT CAAAAAAA T CGT A - - - - - - - - - - - C T A T AA T TGTGT A T T T T T T CA
- - TGGT A T AGT - - T A TGA TGGT CCACCAGAA T T T T T T T CA T T CCAGT AA T A T T AGAACA T TGT AA TGCAA T T AA T AA T T CA T T T AGT T TGT T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGT CAAAAAAA T CGT A - - - - - - - - - - - C T A T AA T TGTGT A T T T T T T CA
- - T AA T ACGGA T A T AACACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCC T C T T - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T T C T T T T ACAGGC T A T CGC T T C T
- - GGA T A T TGA - - - - - - - - - - - - CAC T AA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T T T T T T T AGTGGT CAA T T T T A T AAC T AGCC T T T T T A T TGT CAC T ACAA - - - - A T AAAGAGT AAGGT T - - A T AAC TGTGT A T T T T T T T T
- - GGA T A T TGA - - - - - - - - - - - - CAC T AA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T T T T T T T AGTGGT CAA T T T T A T AAC T AGCC T T T T T A T TGT CAC T ACAA - - - - A T AAAGAGT AAGGT T - - A T AAC TGTGT A T T T T T T T T
A T TGA TGGT A T AC T A TGA TGGCACA T T TGCA T T T T C T T T A T T CC TGT AA T - - - - - - - - - T TGT AA TGCCAC T CA T AA T T CAA T T AGT T TGT T T C T A TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCA T CACAACCGA T T C T AAC T - - - T A T A T T A T T A T T A T A T A - - - - - T AA
- - TGAGA TGGTGA T AAAA TGGT C T AA T AAAGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGT T T T T A TGA T A T AAA T T TGT T CAAA T T A T TGT T T TGA T T T A T T ACA
A T T T A TGGT A TGC T A TGA TGACACAC T TGCA T T T T C T T CA T T CC T T T T A TGT T AGAACA T TGT AA TGCAAC T AA T AA T T CA T T T AGT T TGT T T C T A TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CGCAAACGCAAAAGCAAAAGAACCCCACC TGT ACAGA T ACAGT CC
- - GGGGGC TGTGGT A T AACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC T AA T AA T T CA T T T AGT T TGT T T C T A TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT T T C - - - - - - - - - - - - - T C T AGA T T C T T T AAGAGTGT A T T T T T T C -
AGT TGGAC TGT T C T A TGA TGGT ACA T T T T A T T T T T C T T CGT T T C TGT AAG - - - - - AACA T TGT AA T A T A T C T AA T AA T T CA T T T TGT T TGT T T C T A TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACC T ACAA T A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT TGGAC TGT T C T A TGA TGGT ACA T T T T A T T T T T C T T CGT T T C TGT AAG - - - - - AACA T TGT AA T A T A T C T AA T AA T T CA T T T TGT T TGT T T C T A TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACC T ACAA T A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T C TGGC TGGT TGTGTGA T A T CGAA T TGAAA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T TGAAACCAC T AA TGAA T AAGGC T AAGT T AA T A TGCAC T A T T T T T
- - - - - - - - - - - AC T A TGA TGA T ACGC T TGAAA T T T C T T CGT CCC T T T AA T - - - - - AA T A T TGT AA T ACAAC T AA T AA T T AA T T T A T T T TGT T T C T ACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAC T ACAAA T AAA TGG - AGA T AAGGT T C T A T AAC TGTGT A T T T C T T CA
- - - - - - - - - - - T T T A T A T CA T - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T TGAA TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T AAA T A T T T A T T T AGTGA T CAA T T T T A T AAC T AAC - - - - - - - - - TGCAC T ACAAA T AAACAG - AAGT AAGGT T C T A T AAC TGT T T T T T T T T AAG
- - - - - - - - - - - T T T A T A T CA T - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T TGAA TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T AAA T A T T T A T T T AGTGA T CAA T T T T A T AAC T AAC - - - - - - - - - TGCAC T ACAAA T AAACAG - AAGT AAGGT T C T A T AAC TGT T T T T T T T T AAG
A T TGA TGGT A T AC T A TGA TGGCACA T T TGCA T T T T C T T CGC T CC TGT AA TGT T AGAACA T TGT AA TGCAAC T AA T AA T T CA T T T AGT T TGT T CC T A TGGC - - - - - - - - - - T AAAAA T AAA T A T T T T T T T AGTGGT CAACC T T A T AAC T AGCC T T T T T A T A T T CAC T AAAAA T AAA TGGAGAGT AAGGT T C T A T AAC TGTGT A T T T T T T CA
A T TGA TGGT A T AC T A TGA TGGCACA T T TGCA T T T T C T T CGC T CC TGT AA TGT T AGAACA T TGT AA TGCAAC T AA T AA T T CA T T T AGT T TGT T CC T A TGGC - - - - - - - - - - T AAAAA T AAA T A T T T T T T T AGTGGT CAACC T T A T AAC T AGCC T T T T T A T A T T CAC T AAAAA T AAA TGGAGAGT AAGGT T C T A T AAC TGTGT A T T T T T T CA
A T TGA TGGT A T AC T A TGA TGGCACA T T TGCA T T T T C T T CGC T CC TGT AA TGT T AGAACA T TGT AA TGCAAC T AA T AA T T CA T T T AGT T TGT T T C T A TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAC T AAAAA T AAA T AGAGAA T AAGGT T C T A T AAC TGTGT A T T T T T T CA
GT AAACGA T ACGA T A T AAGGC - - - - - - - - - - - - - - CCA T CAGCCAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AAA T C T T T T T T T AGTGGT CAA T T T T A T AAC TGGCC T T T T T A T T T ACAC T ACAAA T AAA TGAAGAGT AAGGT TGT A T AA T T A TGA T T T T T T T T A
GT AAACGA T ACGA T A T AAGGC - - - - - - - - - - - - - - CCA T CAGCCAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T AAA T C T T T T T T T AGTGGT CAA T T T T A T AAC TGGCC T T T T T A T T T ACAC T ACAAA T AAA TGAAGAGT AAGGT TGT A T AA T T A TGA T T T T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCAACGT T TGA T T T T T A TGT AACAC T T TG
- - AAA T AAAGT AGTGT T A T A T C TGCAACAA T T T T AC T AAAC T ACA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT AAAGACAA T CCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - CA T AAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AACAA T T CAA T T CA TGTGT T T CCA TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T TGTGAGT A T A TGG - - - - - - - - - - T A T A T AAC T AAA T AGAA T T C T A
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