
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5658
- - - - - - A T AGCAAA T T T A T T A T T CAAACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAAGGT C T A T A T - - - T T T TG - - - - - - - - - CAGGGT AC T A T T T AAAAA T - - - - - T T A T A T T CA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACA T AC T T T - - - - - - - - T T TGA T - - - - - - - - GCGACAC T T T T T AA - AAA - - - - - T ACAAGCC T T T
- - - - - - - - - - T A T T A T TGT T T A T T AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACGAAGT T T T T - - - T A T T T T CA T - - - - - - - TGGT C TGT TGAC T AAGACA - - - - - GCAAAGT CA TG
- - - - - - - - - - T A T T A T TGT T T A T T AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACA T AC T T T - - - - - - - - T T TGA T - - - - - - - - GCGACAC T T T T T AA - AAA - - - - - T ACAAGCC T T T
T ACCCAACAA T T C T T T TGT T A T T T AAA T AA T T AGT C T T AAGGCCA T AAA T TGTGTGAGC T A T A T AGT T A T AGCACA T A T A T T AAC T A T T TGT T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - A T AGCAAA T T T A T T A T T CAAACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAAGGT C T A T A T - - - T T T TG - - - - - - - - - CAGGGT AC T A T T T AAAAA T - - - - - T T A T A T T CA T T
- - - - - - - - - - T TGT T T TGCAACC T AA T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAC T T T T T - - - - - AA - T T T TGC - - - - - - - TGA T A TGT T A T T C T ACACA - - - - - GA T AAGT TGT T
- - - - - - - - - - T TGT T T TGCAACC T AA T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAC T T T T T - - - - - AA - T T T TGC - - - - - - - TGA T A TGT T A T T C T ACACA - - - - - GA T AAGT TGT T
- - - - - - - - - - TGGT A T T T T CGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T T CCCC TGT T ACAGAGT T T ACA - C T A T T T T T A T A T T CA T A TGAAGGGC T CGT T AGCA T A T T T A T C T TGGT A T T T C
- - - - - - - - - - TGGT A T T T T CGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T T CCCC TGT T ACAGAGT T T ACA - C T A T T T T T A T A T T CA T A TGAAGGGC T CGT T AGCA T A T T T A T C T TGGT A T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAAAAC T T T T A - - AAA T T T T T TGA T T T CA TGAAA T AA T T T T TGAAC T AGA TGT TGAGAAA T T T T
T ACCC - - - - - T T A T T T TGT TGT T T A T A T AA T T - - - - - - - - - - T CA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAGGAGT T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACGCCCC T CAAA T A T - - - - - T AAAAAACGGT
T ACCC - - - - - T T A T T T TGT TGT T T A T A T AA T T - - - - - - - - - - T CA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAGGAGT T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACGCCCC T CAAA T A T - - - - - T AAAAAACGGT
- - - - - - - - - - T TGAA T C - - - T A T T T AGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAGC T A T T A T A - CAG - T T T - A T AA - - - - - TGAGCA T T T A T T TGC T A T A - - - - - T AAGAGACA T T
- - - - - - - - - - T TGAA T C - - - T A T T T AGTGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAGC T A T T A T A - CAG - T T T - A T AA - - - - - TGAGCA T T T A T T TGC T A T A - - - - - T AAGAGACA T T
T ACCCAACAA T T C T T T TGT T A T T T AAA T AA T T AGT C T T AAGGCCA T AAA T TGTGTGAGC T A T A T AGT T A T AGCACA T A T A T T AAC T A T T TGT T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACCCAACAA T T C T T T TGT T A T T T AAA T AA T T AGT C T T AAGGCCA T AAA T TGTGTGAGC T A T A T AGT T A T AGCACA T A T A T T AAC T A T T TGT T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - TGC T T T A T TGT T CAAACAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - T A T T C T T A TGGA T T AGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T T CCCC TGT T ACAGCA T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAAC T CAAAAACGCA - - - - - T T AGAAAAC T A
- - - - - - - - - - T A T T C T T A TGGA T T AGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAAACGACCC T CAAAA T T T T CCCC TGT T ACAGCA T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAAAC T CAAAAACGCA - - - - - T T AGAAAAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - T TGT T AA TGAAA T CA T - GA T T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCC T TGT T ACAGTGT - T ACA - - - - T T T T T - - - - - - - - - GGGGGAA T T T C T T AACGT A T T TGT T AAAAAAC - - -
T ACCCAACAA T T C T T T TGT T A T T T AAA T AA T T AGT C T T AAGGCCA T AAA T TGTGTGAGC T A T A T AGT T A T AGCACA T A T A T T AAC T A T T TGT T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACGC - - - - - T C T T T T T A T CGGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACCCAACAAA T C T T C TGT T A T T T AAA T AA T T AGT C T T AAGGCCA T AAA T TGTGTGAGC T A T A T AGT T A T AGCACA T C T A T T AAC T A T T T A T T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACCCAACAAA T ACAC T A T T T T T T AGACAA T - - - - - - - - - - - - - - CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAA T A T C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA T T A T T TGACGT T T A T - - T AAAAA T T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAA T A T T CC T A - CAA - T C T T - TGA T C T T T - AA TGT AC T CCACAGGG - - - T TGT CAAAA T A T CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAA T A T T CC T A - CAA - T C T T - TGA T C T T T - AA TGT AC T CCACAGGG - - - T TGT CAAAA T A T CAA
T ACCCAACAAA T ACAC T A T T T T T T AGACAA T - - - - - - - - - - - - - - CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACAA T A T C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA T T A T T TGACGT T T A T - - T AAAAA T T AC T
- - - - - - - - - - T AC T T T CGT T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACA T AGC - T A T A - - - - T T T T T A T A - - - - T A T T AAGT AA T AC T T A T TGGT T T T - - GAAAAAGGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACA T AGC - T A T A - - - - T T T T T A T A - - - - T A T T AAGT AA T AC T T A T TGGT T T T - - GAAAAAGGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T AAA T TGTGTGAGC T A T A T AGT T A T AGCACA T A T A T T AAC T A T T T A T T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T AAA T TGTGTGAGC T A T A T AA T T A T AGCACA T A T A T T AAC T A T T T A T T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T AAA T TGTGTGAGC T A T A T AA T T A T AGCACA T A T A T T AAC T A T T T A T T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T AAA T TGTGTGAGC T A T A T AGT T A T AGCACA T A T A T T AAC T A T T T A T T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC TGGGAA T T - - - - - TGT AGT A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AC TGACACGT AAA TGAAA T T A T T - - - C T CCA T ACCA T AAA T TGTGT A T A T T A T A T AGT T A T AGCACA T A T A T TGAC T A T T T A T T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAGACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACACCGT T T - - - - - - - - T T T - A T - - - - - - - - AAAAAA T T A T CCAACGT A - - - - - T T T AAA T T T T T
AGCC T AC T AA T T T AA T TGTGAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGCACA T A T A T T AAC T A T T T A T T AAA T T T A - - - - - - - - - - C T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T CCCCC TGT T ACA T C T T - - - - - - GT AA T T T T - - - - C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T AAA T TGTGTGAGC T A T A T AGT T A T AGCACA T A T A T T AAC T A T T T A T T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAC T T - - - - - CC T T ACCGT T T T TGAAA T AAA - T C T T T T TGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CA T CAAACCGACCC T CAAAA T T T C T CCC TGT T ACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T A T T T C
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