Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6350 1

AlTT GTEEGGHE ' ------- - TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T - - m = - = - = - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACA - - - - - - AABA-BAATTE- - - - - TG TRIRAGERAGT » TTGARAGE - - - - - - -
BT TT AANC - A TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === === - - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTAAAGAACTAATTAGATATTACA - -ATA-AAATIARTTA -7
—ITT! AA- - - - TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === === -~ - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTAAAGAACTAATTAGATATTACA -AAT - - TR - - - - - TTHT
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T - - mmm = - - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACA CAATA- - - e e e e
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === === - - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACARM- - - -BAT - -BAasffTArAT-- T
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTACATTTTTRGIICH B T 7T THAAAGAACTAATTAGATATACA TAATAC!.!TAAATTATTTT AATAATTT
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAJTTATTAAATAGGTT - - - - - - - - - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIMAAAGAACTAATTATATATTACACTARE- - - - - - - - - - - - - - - - - A-TA

TA -
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === - == - - - TATTACA-TTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAAACTAATTAGATATTACA A—TA!EI—
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T - - - mmm == - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTRAAAGAACTAATTAGATATTACARMMEIRE - - - - - - - - - - - - = = - - o e e e e e e e e e e e e e me e o
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === - == - = - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTAAAGAACTAATTAGATATTACA -GG TA-AAARTRAAT--TT AATAATT -
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T - === == - - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTT - AAAGAACTAATTAGATATTACA - A TAIAAATTLATTITTT A-TAART -
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === - == - = - - TATTACA-TTTTTGGTCCTTCGATTTTAAAGAACTAATTAGATATTACA ABTAAAT - - -TTT AAAAATT -
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T - === == - - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACA TEAAAT - - -/TT ANAEAETH
TGTTATATTTTATTTTT -AGTATA- -GTATTGCAGTATTAAATAGRTE- - ------ - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATT T TRAAAGAACTAAT TAGATATTAC - = = = = = = = = = = m e e m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e m
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T - - m - - = = = - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTHAAAGAACTAATTAGATATTACAGERT - - - - - - - - - - - - - - - o oo
TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTEAAAGAACTAATTAGATATTACA SAATA--ARTTA------- TT
TATTACA-TTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACAGCHEE - - - - - - - - - TTAAAT - -[fr7T
TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATACIICEHEMMIEE - - - - - - - - - - - - - - - === = === m e m e e e e e e e memee e m
TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTHAAAGAACTAATTAGATATTACA AAATA- - - - - IAAITTATTT1A-A]A A -
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T - === === - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACA -AATA-AAATTAAA- - - -[JTTA AR A AA- - - - - -
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T - === == - - - TATTACA-TTTTTGGTCCTTCGATTTT
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === - == - = - - TATTACA-TTTTTGGTCCTTCGATTTT
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T - === == - - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACA
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === === - - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACA
------------------------------------------------------------ TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTRAAAGAACTAATTAGATATTACA
------------------------------------------------------------ TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTRAAAGAACTAATTAGATATTACA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACA
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T - === == - - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTEAAAGAACTAATTAGATATTACA
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === - == - = - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTAAAGAACTAATTAGATATTACA
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === === -~ - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACA

AAAIAACTAATTAGATATTACA
AAAGAACTAATTAGATATTACA

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTHAAAGAACTAATTAGATATACA TAATACABBT TAAATTATTTT AATAATTT
AA- -TA TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === === -« - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTA - === == == = - - AATTAIAT———TTT AA-AATT -
AA- - - A TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T === === -« - - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTAAAGAACTAATTAGATATTACAEIEE T AATA - - - - - - - - TTTEAM- - - - - - - - - - o e oo oo

AA- - - A TGTTATATTTTATTTTTAAGT TATAGGGTATTGCAGT TAT TAAATAGGT T - = = = = = = = = = = = = m =@ m = e o e & e e e o e m e o e @ e e e @ e @ e @ e @ e m e @ e @ e e e @ e e e m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTACATTTTTTGTCCTTCGATTTTJAAAGAACTAATTAGATATTACA e e e
AAGT - —-TGTTATATTITATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGTT ---------- TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTMAAAGAACTAATTAGATATTACA TEIT.——AAATTAIAITATTTT ------
AA- - - - m oo - - TGTTATATTTTATTTTTAAGT TATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T --------- - TATTACA-TTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACA A- - AATTAAATTATII@T
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T--------- - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATJACA
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T--------- - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACA
TGTTATATTTTATTTTTAAGTTATAGGGTATTGCAGTTATTAAATAGGT T--------- - TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTHAAAGAACTAATTAGATATTACA
TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTHAAAGAACTAATTAGATATTACA
TATTACAT T TTTTGGTCCT TCGAT T TT = = = = = = = = m m o m e m e e e e e e e e e e m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o
TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTTIAAAGAACTAATTAGATATTACA-TAATAI— - - TIAAATTA.TTIA-

TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTT
TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTT
TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTT
TATTACATTTTTTGGTCCTTCGATTTT

AAAGAACTAATTAGATATTACAI AAAAATT -
AAAGAACTAATTAGATATTACA - - - - = = - = s o e e e e e e e e e e o e e - - - - AAAAATTA
AAAGAACTAATTAGATATTACA AATAATT -
AAAGAACTAATTAGATATTACA
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