
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6670
- - - - - - T CCA T TGT AGT AACAGA T A T T TGAC T T T T - - - - TGGT T AAA T T C TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T TGT A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACACA T - - - - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T T AAGT T AAAAA T AGAGAGAGT T C T ACAG - - - - - AA T TGACC T A TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T - A TGT AGT - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACACCC - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T T AGT T T AC T T AAACA T AAC T T T T C T AA T - - - - - - - - - - ACA TGTGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAACA - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AACGAA T C
- - - - - - T T CA T T A T AA T AGAAGAAA T A T T ACA T AC - - - - - - - - - - - - - AGTGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACA T AC T - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - AGA T T AA - - - - - - - - - - T AGAAA T ACC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGT T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA T T T A T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T TGT T
AGT A T A - TGACCAAAAAAAGAGAAA T T T T CA T T A - AA - - - - - - - - - T A T T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
- - - - - - - - - - - T A T T AAAAA T AAAA T T AA T AA T A T - - - - AAA T T - T T ACA TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T A TGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAGT A T - - - - - - - - - - AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T A T A T C T
- A T A TG - AAA - - GGCAA T T A T T AGT A T T T C T T TG - AA T T AA T T T A - T T T C TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACA T - - - - - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T AAA T T
AA T A T A - T AA T - GAAGAAAAAGAAAAC T T T T T T A - AAA T AAA T T A - AGT A TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA - - - - - T A T T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - - - - - - - - - AGCAGACAA T T
- - T A T A T AGAGT AACAAC T AAAC T AA TGT T CGCGGA T TG - - - - - - AAAAGTGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA - - - - - - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - CAG - ACAGT AAAGGA T T T A TG
GA - - - - - - - - - T T ACGAA T AA TGAA T T T AAAC T A T - - - - - - - - - - AA T AGTGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAAA T - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T AAGGC T
- - CA T AC T AA T T AA TGCAAA T AA T AAGA T T C T T A T - - - T - - - - - - - AAA T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T TGT A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AAC - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAAAA T T A T AC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T AGACGA T A TGT T
- - - - - - - - - - - CGAAGT TGT AAA T AGT T T A T T T A - - - - - - - - - - - AGT AC TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACACGT T - - - - - - - - - GTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA TGCCAAA
GAAA T A T T AA - T AC T T AAGAGGA TGC T T T AA T T A T - - - - AAACCA - AAGA TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AAAAGAAC T T T C T CAGT T T T T C T
AA T A - - T AAA T T AC T A T C T AGT CCAA T ACCC T T AC - - - - AAAA T AAAGT C TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T A T AA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACA T AGACC T A T AA T T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGTGT AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACA T T T T T T T A T T A T T A T A T T TGA T T AA T AAA T T AA T AAAACA T T AAGAA T TGT AC T
- - - - - - - - - - - T A TGCAA TGT CAAGA T T T T T T T A T - - - - - - - - - - AA T T A TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T TGT A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAC - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGT T ACACA
- - TGT - - T AA T T A T TGT TGGA T A TGT T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - C T T A TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AACA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA - - - - C T A T CCA T A T A - C T AACAAGT AAA T T CAGAAAA T CGCGGCCGCC T A T T C
- - - - - - - - - - - TGT T AAGAAGGT AAGT T T TGT TGA - - - - AAA T TG - T A T T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAA T C T ACAAAC - - - - - - - - - - - C T TGTGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAGT T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AGGT A T A
AC T A T A - T AA T T CA T CAAGAAGAAAA T C T ACA T ACAA T A - - - - - - - T T A T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAAA T AAA T T - AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACA T T A - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - AAA T AAACA T ACCGGGTGCGT CAC - - - - - - - - - - - TGGC TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T TGT A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - T T T ACAAAAGGAAAGC T T T T T T A T AA T A - - - - - - T A TGGTGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AAA - - - - - - - - - - AAA T AAAGT T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA - - - - - - - - - - - - AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T A TGGT
A T TGCA T T A - - TGGCACACAAAGAGGT A T T T T TGT - - - - - - - - - - - GGCC TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAG - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T CAA T AGACCAA T AA - - - - - - - CACCC TGAGA T
- - - - - A T T AA T T A T T AGAGGA TGAAA T C T A T T T T T AAA T - - - - - - T AGCGTGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T T CAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T A T T T A T - - - - - - - - - - A T AC T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA T A T - - - - - - - - - - T A T C TGGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA T CCAGT T
- - - - - - TGAGT AGAAGCAA TGGAAAA TGT T A T CGCGA T T - - - - - - AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AAAA T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA T T T T CC T T AA T AAAGT T AGA T T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T AA T CA T T T AAAGA T CAA T TGT T T T A T T T A T AA TGAAA - - - - CGGC TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T TGT A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCA TGT T
- - - - - - T ACA T T AGT T AA TGT T AA T A T T T T T C T A T AAGT - - - - - - - T CA T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T T T T T T
- - - - - - - - - - - A T C TGAGGGA T AAGGT T A T T T T A T - - - - - - - - - - - T A T C TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAC T A T T T T CC T CA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T A T AACGC
- - - - - - GT AA T T A T CAACAAA TGT T A T T T T ACAA T - - - - AAA T TGAA T A T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAAA T T T T T A T A - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA T T T C T T
TGCA T A - T AA T T TGCAGCA T A T AAA T T CCACAAG - - - - - - - - - - - - A T A T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACACA T A T T CGT CA T AA T AA T C TGT T AA T TGA T T - - T AAACCGGT T AGACGTGA T A T
- - - - - - T T AA - T AC T AAA TGT T T T A T AC T T C T T A - AA T T - - - - - - - A T AGTGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T TGT A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAACA T AA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T AAAAAA T AA T CAGGT T T TGAAA T - - - - - - - - - - A T TGC TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAA T T T T T T T T C T T T T T A TGT AGT - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA T T T T T T A T T A T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGAAAGT C
AA T T T - - - - A T - ACAGC T ACC T AAA T T T T AGT TG - - - - - AAC T T A - ACAGTGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T TGT A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AACAACAAAAC T A T T T A - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACA T T T T T T T A T T A T T A T A T T TGA T CAA T AAA T T AA T AAAACA T T AAGAA T TGT AC T
- - - - - - A TGT T T ACCCAAC T CAC T AC T T T TGT CGT - - - - - - - - - - ACA T T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T CCCG
- - - - - - - - - - - T T ACGT ACAACCAGAAA T A T T T A T - - - - - - - - - - T T T AC TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T T CAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAC T T T - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T AAA T
- - - - - - - - - - - CACAAAAA T A T T AAAC T C T A T T C T - - - - - - - - - - A T A T A TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA T A - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T CCCAGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGGAAAC T T T T A T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACA T T T T T T T A T T A T T A T A T T TGA T T AA T AAA T T AA T AAAACA T T AAGAA T TGT AC T
- - - - - - TGAG - - GGCCAAGAAGCAA T TGT CC T CAC - - - - AAA T CA - T A T C TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCAGA T AC T
- - - - - - - T CGT AAA T AAA T AA T CAAGCA T T A T T A T - - - - - - - - - - AAAGT TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACACAAA - - - - - - - - - A TGTGTGA T T AA T AACCCA T CAAAAC - - - - GAAAA T T T AAA
- - - - - - - - - - - A TGT CAAAA T CACAC T T T T C T T AA - - - - - - - - - - AAGT A TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T A TGCACACAGT - - - - - - - - - ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T TGAAA
GA T A TG - T AA T T AGT AGAAGAA T AGA T A T A T T T A - - - - - - - - - - - - GGAC TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAAGGC - - - - - - - - - - - - - C TGA T T T A T CGAA T AA - - - - - - - - - - AGAA T CAAGT T
AA T A TG - T AAC - AAAAAAAGTGAAAA T C TGC T T ACAA T T AAA T T A T AGC T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T TGT A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAACAAAGT T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACA - - - - - - CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - T AAA T - AAGAGAAAA T A TGT T T C T T T T A T - - - - AAA T TGA TGT A TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AAA - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAC T - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T A T AA T
- - - - - - - - - - - T A TGCAA TGT CAAGA T T T T T T T A T - - - - - - - - - - AA T T A TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T TGT A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAC - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGT T ACACA
- - - - - - T T A T T T AA TGGTGAAC T A T A T T T T C T T ACA T T T - - - - - - ACCA T TGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T T AAGT AA T - - - - - - - - - - AAA T AAAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - CA T A T AA T A T T T T A T T T T T T A T C T - - - - - - - - - - T T T AGTGT T AAGGAAAC T T AA T A T T T T A T A T AAAA T T A T T T T C T T T T - A TGT AGT - - - - - - - - - - AAA T T CAA T T T AAAA T T AA T ACAGT CCACAAC TGCA T T T C TGCACAGT T T - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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