
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7156
AAA T C - - - - A T T C - - - - - A T T T TG - - T CAGT A T AGT A T A T A T T - A T T CGT TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T CACACA T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AAA T AA T T T T - - A T A T T T AAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T AA T TGAACAGT T T AA T A TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T A T AAGAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGC T
AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T TGA T T TGAAAGA T T T - - - - - T T TGAACAGT T T AA T A TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACA TGT AAAAAC T AACAA T A T AAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T - A T - - A T T T - - - - - - - - - - - AC T AGA TGT T A T T T AGGT T AAC T A T A TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T A T AAAAAAA T T AAAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACA - C T T A T T A - - - AAAGT T T AAA TGAAAA T A TGAA T T AGT AA T T A TGTGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T T A T AGCAA - - GGT CA T A T A T T T AAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAC T C T T A T AGAAAAAAA T CC T CAAA T T T A T T A T T T A T T C T TGT CAAAAA T T CA TGGAA T T AAA T AA T AGA T T T T T AA TGAACC T C TGCACCAAC T
AAACAA T T CA T T T - - - - - A T T T AG - A T AA T AA T A T AGT AA T T T - A T T A T A TGAACAGT T T AA T A TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGT T TGGGT T CGAGACGAA T AGGTGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAC T C T T A T AGAAAAAAA T CC T CAAA T T T A T T A T T T A T T C T TGT CAAAAA T T CA TGGAA T T AAA T AA T AGA T T T T T AA TGAACC T C TGCACCAAC T
T AA T ACAC T T T T C - T CAAAA - - - - AC T TGAAA T T T AAAA T A T T - A T T AGA TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAC TGACC T T AGCCAAGA T T A TGT T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A - - A T A T T T - T T - - GTGT TG - A T CC T AA T A T TGTGTGT T AA T T ACC TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T A T AAAAAAA T T AAAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAC T C T T A T AGAAAAAAA T CC T CAAA T T T A T T A T T T A T T C T TGT CAAAAA T T CA TGGAA T T AAA T AA T AGA T T T T T AA TGAACC T C TGCACCAAC T
T AA T CA T T T ACC T - - - AAAGT T CGGGT A T AAGT AAAGCCA T CCAA T T AGGTGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T T T - - - - - - - - - - T T T T T ACA T T A T T AGT T A T T CAGTGT T T CAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAC T C T T A T AGAAAAAAA T CC T CAAA T T T A T T A T T T A T T C T TGT CAAAAA T T CA TGGAA T T AAA T AA T AGA T T T T T AA TGAACC T C TGCACCAAC T
AAA - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - - AA TGAAAA T AAA T AGGA T TGA T T A T A TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AACAGAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGA T A - - T T A T T C T T T A T A T T T TG - A T T ACCAC T T TGACCA T T - A T T A T T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - T A TGT AGA TGCCCCAGCACGTGCCC T AAAA T T TGT T C T AGGT C T C TGGCGGGAGT ACGGGCCGT - - - - TGA TGAA TGT T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T A - - T TGT T T - T T T AA T T C T - - A T T A T AA - - - - AA T AC T T - A T T AGT TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T - - - - - - - - - - - - T A T CAGT T C T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA TG - - - - AC T T T - - - - - - - - - - - ACCA T AA T T A T AAGAA T TGT T T CAGTGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T T T T T AA T T AC T A T TGA TGA T C T T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAA - - A T T T AA T T T T T - - A T C T T AGA T T T CAA T AA T T T AAA T T - - - - - CC TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T T A T A T T A TGGT T TGAAA T T T T T AA T AG - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAC T C T T A T AGAAAAAAA T CC T CAAA T T T A T T A T T T A T T C T TGT CAAAAA T T CA TGGAA T T AAA T AA T AGA T T T T T AA TGAACC T C TGCACCAAC T
AAA T AC TGGAC - T C - - AAA T T - - - A T T T T AGCCAC T C T AAAGTGGT T T A T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CA T CAAGCA T AAAAA T A T AAA T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T A - - A T A T T T - T T - - GTGT TG - A T CC T AA T A T TGTGTGT T AA T T ACC TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACAA T T - ACA T T - - TGC T C - - - A - - - - AGACACAAGAAA - - - - - - - GGTGAACAA T T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CA T CAAGCA T AAAAA T A T AAA T T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T T T T ACAGT AA - A T T T CGAA T A T T AAA TGAAC - - - - - - - - - - - - -
AAA T A - - T TGT T - - - - - - AC T C TG - A T T AAAA T AC T AAGGC T T - A T C T A T TGAACAGT T T AA T A TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT CGCGTG - - - - - - - - CC T ACGGCGT T TGGCGGGT - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGAA TGT CAAGT T T A - A T T T T T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - AC T A T AAC TGT T C T AAGAAGT ACC T T AAGA T T CAC T A T T T T T A TGT T CCAGCAC T A TGCAGTGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAC T C T T A T AGAAAAAAA T CC T CAAA T T T A T T A T T T A T T C T TGT CAAAAA T T CA TGGAA T T AAA T AA T AGA T T T T T AA TGAACC T C TGCACCAAC T
- - - - - - - - CAC T T T - - - - - - - - - - A T T AAAAA T AAAAA TGA T T - - - - - - - TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACCAA T AAAAAAAACAAA T AA T T T C T AAA TGC T T T TGT ACACCA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T C T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T CGT AA T CGT AAA T CGT AAA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGA T A - - T T A T T C T T CAAGT C T TGAA TGACAGGAGT AACAGAC - GCCA T T TGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T CAA TGACACCA T AAAA TGAA T ACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA - - - - - T A T T T C - - - - - - - - - - - ACGAAAAACGT AACAA T T AACCGAGTGAACAGT T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA TGA - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T A - - - - A T T T - A T AAA T T - T - - A T AAAAA - - - - AACA T T T - GT T AA T TGAACAA T T T AA T T TGT A T T CA T T T T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAC T C T T A T AGAAAAAAA T CC T CAAA T T T A T T A T T T A T T C T TGT CAAAAA T T CA TGGAA T T AAA T AA T AGA T T T T T AA TGAACC T C TGCACCAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AA T - - A T T T T T T - - AGT T TG - - T AC T AACA T ACCAAA T C - A T T A - - - - - - - - - - - T AA T T AAAAA T AAA T A T TGT T T T ACACC TGCCCACGT A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - GT T T T - - AAA T T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAGAAAGT T TGGGGC T T - - - - - GT T AAACAGT T T T A T T TGT A T T CA T T T T TGT T T - ACACC TGCGCACGT AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 7156bp; fragments: 206; full length: 27 (>=6440.4bp)
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