
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1424
T T TGC T C T CAAA - T T AAAA T AC TGC T T A T A T T TGCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T AACGA T T T T CA T T T A T A T T TGAAACAC T T - - - - - - - - - - TGAAGT A T C T TGT AAC T TGT A T T T CAA T AC T T T T T A TGAGA T A T C T T T T ACGT C - - - - - - - C TGT A T A T A T AAGGGGT AC TGT A T AAA T A TGT A - - - - - -
CCA T T A T T T AAA - A T - - - - - - - - - T T T A T CAGAAC T T CGACAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGT A T C T TGT T AC T T A T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T - - - - - - - AAACAA T TGT AACGA - - - T TGCA T AAA T A T T T A - GAA T A
CCA T T A T T T AAAGA T - - - - - - - - - T T T A T CAGAAC T T CGACAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGT A T C T TGT T AC T T A T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T - - - - - - - AAACAA T TGT AACGA - - - T TGCA T AAA T A T T T A - GAA T A
T T TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T A T T TGCC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T AACGA T T T T CA T T T A T A T T TGAAACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T AAGGGGT AC - - T A T AAA T A TGT A - - - - - -
T TGT T C T CA - - AA T AGAGA TGT - - C T T A T T T T AGA T AAAAGT A T T TGAA T - - ACAGA T AAAGGT A T AAAA T ACGT A T T T T AA T T T A T A T T TGAAA T T - T T - - - - - - - - - - T CAGA T AC T T TGT AAC T TGT A T T CCAA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT AAA T C T T T TGT T ACAAAGT T T T T T T T AA T T T CACAAAAGT - - T T AG - AACC
C T T AAC TGT A TGA T TGAGA TGT - - C T T A T T T CAGA T AGAAGT A T T TGA - - A T ACAGA T AAAGA TGCAAAA T ACGT A T T T T CA T T T A T A T T AGAAA T A - - - - - - - - - - - - - TGGT C T A T C T TGT AAC T TGT A T T T CAA - - C T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C - - T T A - TGAGT CGT - - - - - TGT C T ACCA T A T TGAAA - - - - - - AAA T
TGAGCCC T T - - - - - - AA T A T AC T - A T T A TGTGGGCAACGGGT AGA T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAAC T ACGT - - - - - - - - - - TGAAGT A T C T TGT AAC T TGT A T T T CAA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT CCA T C - T T T - - - C T CCA T A T T ACCCGA T T CCAAAA T AAA T C T T T T AG - T T T
TGAGCCC T T - - - - - - AA T A T AC T - A T T A TGTGGGCAACGGGT AGA T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAAC T ACGT - - - - - - - - - - TGAAGT A T C T TGT AAC T TGT A T T T CAA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT CCA T C - T T T - - - C T CCA T A T T ACCCGA T T CCAAAA T AAA T C T T T T AG - T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGA T A T C T CGCAA T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T T T T T T T AAACA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGC T A T T T A T AA T AGAGA TGT - - C T T A T T T CAGA T ACAAGT A T T TGA - - A T ACAGA T AAAGGT ACAAAA T ACGT A T T T T T A T T T A T A T T TGAAA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC TGT T T C TGAAAA TGAGA TGT - - C T T A T T T CAGA T ACAAGT A T T T AA - - A T ACAGA T AAAGA T ACAAAA T ACGT A T T T T CGT T T A T A T T T AAAA T ACGT - - - - - - - - - - TGAAGT A T T T TGT AAC T TGT A T T T CAA T AC T T T T T A TGAGGT A T A T TGT ACA T C T T C T A T T AAA T T CGCCC T T A T A T T A T T C T AAGT AAA T T TGT - - - T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGGCA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - GAGA TGT - - A T CC T T T CAGA T ACAAGT A T T TGA - - A T ACAGT T AAAGA T ACAAAA T ACGT A T T T T CA T T T A T A T T TGAAA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T - - - - - T AAAAA T T AA T A TGTGGT A T TGGT T AAGAG - - - - - - - AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAC T T T AGT AAA T AA T T - - - T AAAAA T T CCCCAAAAAA - A T AA T - - - T
T TGT T T T CGACAA T AGAGA T A T - - C T T A T T T T AGA T ACAAGT A T T TGAA T - - ACAGA T AAAGA T A T AAAA T A T A T A T T T T CA T T T A T A T C TGAAA T CA T T - - - - - - - - - - T AAAGT A T C T TGT AACA TGT A T T CCGACAC T T T T T A TGAGGT A T T T TGT ACA T C T T T T A T - - CA T A T A T CC T C T AAA T TGAAA T CGAAA - - T CA - - - AA T
T T - - T CCA TGAAA T TGAGA TGT - - C T T A T T T AAGA T ACAAGT A T T TGA - - A T ACAGA T AAAGACACAAAA T ACGT A T A T T T A T T T A T A T T TGAAA T A - - - - - - - - - - - - - TGAAGT A T C T TGT AGC T TGT A T T T CAA TGC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T C - - C T A T T AAA TGCA - - - T A T A T T T AA T ACA T AA T T T - - - - - - A - - -
- - - - - - - - T - - - - - - CAGAGA T - T C T T A T T T AAG - - ACAAGT A T T TGA - - A T ACAGA T AAAGA T ACAAAA T ACGT A T T T T C T T T T A T A T T TGAAA T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - CAGA T AC T T T T AA T T T T C T C T ACAAAAA TGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA T TGTGA T T T A T A T T TGAAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T AA T - A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AGT T CGT AAC T TGT A T T T CAA T AC T T T T T A TGAG - - - - - - - - - - CACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGGAA TGT T - - - - - - T AGACAC T - T - - - T T T T CGA T ACGGT A T T TGGA - - A T ACCGA T AACGA T ACAAAA T ACGT A T T T T CA T T T A T A T T T AAAA T - T T T - - - - - - - - - - TGAAGT A T C T T A T AAC T TGT A T T T T AA T AC T T T T T A TGAGGGA T CA TGT ACA T C T T T T A T AAAAC T T CAA T CCGAC T TGT T A T A T AAGT T T T AAA T - GA T
AGGAA TGT T - - - - - - T AGACGC T - T T T C T T C T CGA T ACGGT A T T TGGA - - - T ACAGA TGACGACACAAAA T ACGT A T T T T CA T T T A T A T T T T T CA T T C T T - - - - - - - - - - TGAAGT A T C T TGT AAC T TGT A T T T CAA T AC T T T T T A TGAGA T A T T A TGT ACA - - T T T CA T AAAAC T T CAA T CCGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T - - - - - T AAA T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT A T C T TGT AAC T TGTGT T CCAA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT AAA T C T T C T A T T A T ACA T A T A T T T A T T AC T CCA T CC T AA T A T T AAA - - A T T
T T A T T T CA T AAA - - - CAGA T T C T - C T T A T T T C TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT A T C T T A T - - - CC T T A T T C T AA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT ACA T T T T T T A T T AAAAA T T T T T CGA TGA T T T T T CA TGAAAACGT A T A - AC T
T T A T T T T T - - - - - - - GGGA TGT - - C T T A T T T T AGA T ACAAGT A T T TGAA T AGA T A TGT AAAGA T ACAAAA T ACGT A T T T T CA T T T A TGT T TGAAA T A - T C - - - - - - - - - - T AAAGT A T C T TGT AAC T TGT A T T T AAA T AC T T T T T ACGAGGT A T C T T - - - - - - - - T T T A T - - - - - - - - T A T T T T AA T AGC T T C T A T A - - - - T T A - - - T A T
T T A T T T T T - - - - - - - GAGA TGT - - C T T A T T T T AGA T ACAAGT A T T TGAA T AGA T A TGT AAAGA T ACAAAA T ACGT A T T T T CA T T T A TGT T TGAAA T A - T C - - - - - - - - - - T AAAGT A T C T TGT AAC T TGT A T T T AAA T AC T T T T T ACGAGGT A T C T T - - - - - - - - T T T A T - - - - - - - - T A T T T T AA T AGC T T C T A T A - - - - T T A - - - T A T
T TGT T T T C T - - - - - - AAGACGT T T C T T A T T C T AGA T ACAAGT A T T T AA - - - - - - - - A T AAAGA T ACAAA T T AAGT A T T T T CA T T T T T A T C TGAAA T CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AGT T T A T - - - - - - AAACGGC T T C TGC T T CAGTGCGCACC T A T T CGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGG - - - - - TGGAGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA
T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T T CAGA T ACAAGT A T T TGA - - A T ACAGA T AAAGAAGCAAAGT ACGT A T T T T CA T T - - - - - - TGAAA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T T CAGA T ACCAGT A T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA - - - - - - - AGA T AC TGGT T AGAGA T A T T A T C T C - - - - - T T AA TG - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CA - - - - GAG - A TGTGA - - T T ACAGA T AAAGA T ACAAAA T ACGAA T T T T CA T T T A T A T T TGAAA T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAC T T T CAAAA T AGAGGT A T TGA T TGC T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGT A T T T TGT AAC T TGT A T T T CAACAC T T T T T A TGAGC T A T C T TGT ACA T C - - - - - - - TGGT AA T AAGT AAGA T AA TGA TGT AGA T A TGT AA - - GAC
GTGGT T CA - GAGG - - GAGA TGT - - GT T A T A T CAGA T A T A T A T A T T TGAA T - - ACAGA T AAAGA T ACAAAA T ACGT A T T T T - A T T T A T A T T TGAAA T A - T T - - - - - - - - - - TGAAGTGT C T TGT AAC T TGT A T T T CAA T AC T T T T TGTGAGGT A T C T TGT ACA T C T T T A T T T ACA T A - - AC T T T TGAA TGGT A T AAGAAACC T T AA T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGT A T C T TGT AAC T TGT A T T T CAA T AC T T T T T A TGAGA T A T C T TGT AGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - A T T
T T AAC T T T T - - - - - - CACAGAC - - C TGA T T T AGA - - - - AAGT A T T TGA - - A T ACAGA T AAAGA T AAAA T A T ACGT A T T T T CA T T T A T A T T TGAAAAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGT A - T C TGT AAC T TGT A T T T CAA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGT A - T C TGT AAC T T - T A T T T CAA T AC T T T T T A TGAGGT A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T T CAGA T ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGT A T C T TGAAAA T TGT A T T T C TGT AC T T T T T A TGAGGT A T C T TGT T T A T ACGT T ACGAGA TGT AGAAACAAAA T A T T T T A TGGGT A - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGT A T C T TGT AAC T TGT A T T T T T A T A T T T T T TGTGAGGT A T C T TGT ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C TGT TGA TGT T TG - - - A T T
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 size: 1761bp; fragments: 358; full length: 0 (>=1584.9bp)
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