
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8637
- - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGCGCGACCACAGAC TGT T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA 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 A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AACAAAGT T A T AACA T A T A TGGACAAA T T T AACA T A T T CGAGT CCA TGTGGAC T C TGCCGCGTGT
- - - - - - - GT T C T CACGT A TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T C T A TGT A T AGT AGAAACA T ACGC T CCAACAA T T AA T AA T T CGG
- - - - - - - GT T C T CACGT A TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T C T A TGT A T AGT AGAAACA T ACGC T CCAACAA T T AA T AA T T CGG
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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AA T AAAGT T A T AACA T C T A T A TGT A TGT A T - GT 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
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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T TGAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T - - T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A T A T A T AA 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
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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A T A T A T A T A T A T A T A 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T C T CACGGAAAGCAAC T CGT ACGCAGAA 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A T A T A T A T A T A T A T A 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 T T T T ACAAACA T T T T T AAA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA 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 A T A T A T A T A T A T A T A T
T A TGT AAGT AA T A T T A T T T AAACACAAA TGTGGT TGGA T A T A T CCA T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A TGAGCAAC T T T AAAC T A T T - - - - T CA T T A T T T T CACCACCACGAA 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T - - AA TGACC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA 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 A T A T A T A T A T A T A T A 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA T AACC T T - - T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAA T TGA T AAGAAAGT T A T AACA 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 A T A T A T A T A T A T A T A 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA 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 A T A T A T A T A T A T A T A T
T A T T T T T A TGT T T A T ACGCAAACACAGGGAAA T C T AGGGA T A T AGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T T AAAGTGAAAAGAAAGT T A T AACA T A T A T A - - - - - - - - - - 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 A 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AAACC T CAAA TGACGT T A T T T ACA T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAC T T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T T AGT A T A T TGAAAAAA TGT C TGAA T A T AA T T AAGT T AGCA T A 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A TGT AACC T T CAAA TGACC T T A T T T A T T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT TGT T T T - - T A T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA 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 A T A T A T A T A T A T A T A 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 T T A T A T T T A T T AA T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T T T T T A T T CAA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T A - AAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA 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 A T A T A T A T A T A T A T A 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGGCC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA 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 A T A T A T A T A T A T A T A 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 CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - T AAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A - - - - - - - - - - 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 A T
T A TGT AAGT AA T A T T A T T T AAACACAAA TGTGGT TGGA T A T A T CCA T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A TGAGCAAC T T T AAAC T A T T - - - - T CA T T A T T T T CACCACCACGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T ACCAA T A T T T T A TGAA 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAACGTGA T AAGAAAGT T A T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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
T AA T T T T T T AGA T AAA T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAA - GTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A T A T A T AA 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T ACAAACA T T T T T AAA TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGT T A T A - - - - - A T T T AA T A T T CAAA TGAC T T T A T T T A T A T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACAAA 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 A T A T A T A T A T A T A T
T C T C T C T C T C T CCC T C T CCC T A T - - - - - - - - - - - - - T CCC T A T ACC T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T - T T T T AAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A T A T A T AA 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
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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAACAA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACAGA 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 A T A T A T A T A T A T A 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 TGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGT T A T A T CCC T A T T T AAC T T T CAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CCGT A T T T T ACC T T CAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA T A T A T A T A T A T A T A T AA 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
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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T ACGT A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGAC T T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAA T T AA T AAAAGTGA T AAAAAAGT T A T AACA 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 A T A T A T A T A T A T A T A 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCA T A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A T T T AACC T T CAAA TGACC T T A T T T AC T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT T T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACAAA 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 A T A T A T A T A T A T A 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T CCGT A TGT AACC T T CAAA TGACC T T A T T T A T T T T T T A T T T AA - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAGT TGT T T T - - T A T AA T AAAAGTGA T AAGAAAGT T A T AACA 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 A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGGCA TGT CCA TGGGC TGT T AGA TGGT T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAG - - T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAC T T A T AACA T TGA T A T AGT T C TGA - CC T CA T AC T A T T CAGT T AGT T TGT A T T T A T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGGCA TGT CCA TGGGC TGT T AGA TGGT T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T AAAAG - - T T T T T AAAA T AA T AAAAGTGA T AAGAAAC T T A T AACA T TGA T A T AGT T C TGA - CC T CA T AC T A T T CAGT T AGT T TGT A T T T A T - - - -
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