
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5207
TGT T CAAAAAA T A - - T T AA T A T T AAA T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A - - T T T AC T T AAGT T T T T T T AA T T - T T TGA - AGT T T T TGA - - TGAC T AAAAA
T AC T A T AAAC T AC T T T A T A T AC T A T A T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A - - - - - - - - - AA T A T A T T A T A T T T - - - - - - - - AA T ACA T T - A TGT ACGGAAA
T A T T C T AGT T AAA - - T T AGA T T T T T ACAAA T T - - - - GT TGT A T T AGAGC T T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A - - A T T A T T T AGAA T A T CAAAGTG - - T T AA - - GT T C T ACA - - - AAA T AAAGG
TGT T CGAAGAGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - AAAAAGT AAC T A T AACAA T A T T T T ACGGCCGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGA - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A - - T T T A T C - AA T T T T T TGT AA T T - - - - - - - - AA T T T TGA - CAGCC T T AA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A T AAC T A T T CAA T T TGCCGT AA TGT T T TGAA T AA T T A T T A - A T AAA T AAAAG
T A TGTGACGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGCA T T C T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A - - A T CA - - T AGT A TGC T AAAG - - C T T TG - - - GT T T AGCA - T T T ACGAGCGG
TGT TGACAGAAAG - - T T C T T A T T T T AAA TGGCG - - - - - - - T A T T ACA T A T TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T A T CGGT A T A T TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A - - C T T A T T - AA T AAA T T T CAGC T T T T TGA - - AA T T T T T T - AC T T AAAAA T A
A T T T T T AAGT T T T T - CA T T T T T TGT A T T T AAAGT A T A T T A T A T AAGCCA T TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T ACCGGCA T AGTGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGCCGTGC T T - - T T TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACACCAAAACAC T T - T T AC T T T T A T AC TGGACGT A T T T T AAA T AGAGCG - TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T ACCGGCA T AGTGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGAA T T AA T T A - - - - CA T T AA TGAA T T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A - - - - - - - - - - GT T T A T T AC T CC T - TGCGAAAA T A T T A TGGGGC T CCAACGA
T AAC T AA T AGT AA - - - T AA T A T T T CA T - - - - - - - - - - - - - AA T T AGGT A T T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A T AA T T A T T - - - T T T A T T T T AGT - T T T T AA - - AC T CA T CA - A T A T CAAGAGA
AAAA T AAAAA T CGA - T AA T T T T CGGAC TGTGCC - AC - - - - - A T T AGA T A T TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T ACCGGCA T AGTGGT C TGCCGCGT CCAG - - - - - - - - - - GTGAA T T AA T T A - - - - CA T T AA TGAA T T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A - - - - - - - - - - A T A TGC T A T AAAG - - - - - AAAA - - - - - - - AACCGACGACGT
CA T TGAAGAAAAA - - GAAGT A T AA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A - - A T T A T AAAA T T T T T T ACA T T T - T T T T AAAGAGT T CCG - C T CAGTGT AGA
T AAGGAAAACAAA T T T T A T T A T T A T A T A T AA T A - A T A T - - AAAAGT T AAGT A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A - - A T TGC T T AA TGTGT T C T AGT A T T T T AA - - CGT T TGT A - ACAAA T AAAAA
T A TGT T AAGT T - - - - - T A T T T T T T CAC TGTGT A - A TGC - - AAAAAGAAAC T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A - - A T T A - - - AA T CC T T TGTGG - - - T T TGA - - AGT T T ACA - - T AACAAAGAA
T A T AAA T AACGAAC - C T AA T T T T A T ACAGC T T T T A T AC - - AA T T AGGT C T T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T CC T AC T A T A - - A T T AC T CAGACAA T T T TGA T T T T C T AAA - AA T ACC T A - - - - - - - - - - - -
T T T T CAGAAAC TGT A TGGT T T T T A T A T C T A T T AAC T A T T AAAAAGT AA T T TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T A T CGGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T - - AAGAA T T ACA T T A TGTGT A T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A - - - - - - - - - AA T T T T T CAGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T CCAAAAA
T T T T T AAAA TGT T - - CAAC T T C T C T AAAAC T T C - A T - - - - T A T T CGGT AC T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T CC T AC T A T A T AA T T A T T T A T T C T A T T A T TGT T - T T TGAA - AA T A T T T A - AGT AAGCA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACCA T ACCA T T T A - A T A T - - AAA T ACCC T T T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A - - A T T A T T T AC T A T T CCA T T A T T C T T CGAA - A T T T TGT AG - - - - - - - - - - -
AAGT TGAAACCAA T - - AAC T C T T CCGC - - - - - - - - - C T - - A T A T AGGT AGT A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A T AA T T A T C - - A T A TGT C T AA T T - - T T TGAAGAACC T ACA - A T AAGT T AGCA
T A T T T AAAA T T AAA - - AAA T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGA TGT T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T - - - - T A T A T AA T T A
T A T T CA T CGT AAAA - T T AC T T C T T CGC T T T T C - - - T A - - - AAA T AC T T A T T A T AACAA T A T T T T ACGGT CGC T AACAGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AAA T AA T T ACA T T C TGTGT A T T T AA T T T CAC T T C T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T A - - T AAA T AAAAG
T T T CAAGCGGT CA - - T T A T T A T AAAGT A T - T T C - A T - - - - - - - T AC T T AC TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T ACCAGCAGAGTGGT CCACCGTGT CCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAA T T T A T - - - - - T TGT CCA T T A T T T AAAAAAAA T AA TG
A T T CCAAAAA T CA T - AAA T T T T T T T T ACGAAAA T CCA T T A - - - - - - - - - - TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T ACCGGCA T AGTGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGAA T T AA T T A - - - - AA T T AA TGAA T T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A - - - - - - - - - - A T T T CCA T T T A T T - - - - - A T AAC T T AGT AAA T C T AGAGAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T T T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T A T T T T T AA - - - - - T TGA - - - C T T CA T AAACAGAGAAA T T
A T ACCCAAGC T CACGT AA T T T C T A T A T T AGCAGA - - - - - - T A T T A T A T AC TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T ACCGGCA T AGTGGT C T ACCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGAA T T AA T T A - - - - CA T T AA TGAA T T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A T A - - - - - - - AA T T T A T T T T CC T T - - - - - - - - AA T A T A T AAA T A T A T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T T T AA T AA - T T ACA T T A TGTGT A T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T - - - - - - - - - - - - - AACGA T AAAGA
C T ACCCAA T CACGT - TGCGT C T T C T A T AAAACA T A T - - T A T A T AAGGTGC TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T ACCGGCA T AGTGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGAA T T AA T T A - - - - AA T T AA TGAA T T T T AA T T T CAC T T CC T A - - - - - - - - - - - - - - - GTGCGT T A T T T A T - - - - - - AAA T A T T A T A - - - - - - - - - - - -
A T T T T T ACAAA T T T - CAAGT T T TGGGT T CGA TG - A T A - - - - - - - - - - - - - TGT AACAA T A T T T T ACGGT TGC T ACCGGCA T AGTGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGT AAAGCCCA T - T AACC T CCA T A T TGAAAA - - - A T T A - - - - - - - - - - TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T ACCGGCA T AGTGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGAA T T AA T T A - - - - CA T T AA TGAA T T T T AA T T T CA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T - - - - - AAAAC T ACA T AAAGC T AGAAAA T
T AA T T AA T A T TGACC T T T T T T T T C T AA T T A T T T - - - - - - - T T T T AGT CAC TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T ACCGGCA T AGTGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGAA T T AA T T A - - - - CA T T AA TGAA T T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A - A - - - - - - T AA TGT T T T A TGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAACGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGT AAACAGACGT T CCGT T CC T T TGA TGT CCC - - - - - - - GGAAGCGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAA T T AA T T A - - - - CA T T AA TGAA T T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A - - - - - - - - T T A T TGGT T A TGAGTGTGTGA - - GC T AAA T ACACC T CCAGAAA
AAGTGAGGGAACAC - T C T C T A TGA TGT T T AC T T - - - - - - - AAA TGTGT AC TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T A T CGGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T - - AA T AA T T ACA T - - A T TGT A T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A T A - - - - - - - T A T A T T T T T T T A - - - - - - - - - - AGC TGGT A - T AA T T TGGCAG
T T T T T AAAA T T T T C T T CGT T T T TGGAC T TGT A T - ACA T T AA T A TGGT T A T TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T A T CGGT A T A T TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T - - AA T AA T T ACA T T A TGTGT A T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A T A - - - - - - - AA T A T T T T T T AA T T T T T TGA - - A T T CCA T A - A T T T CAAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T A T CGGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAA TGT A
TGA T T AAAAGT TGT - T TGT T A T T T TGT CGA T T T T C T A - - - AAAAGCAGT T TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T A T CGGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGA - - - - - - - - - - GTGA T T T AA T AA - T T ACA T T A TGTGT A T T T AA T T T CAC T T CC T A T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T T - AAACCAAAAA T
T AC T T AAGGGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT CGAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T T T AA T AA - T T ACA T T A TGTGT A T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA T T T AAACAACC T T AGT T A T A T T A T T T T T CG - A T C T T - A T AAAGACA T TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T A T CGGT A T AA TGGT C TGCCGCGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T - AA T AA T T ACA T T A TGTGT A T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A T A - - - - - - - - - - - -
CACCAAGTGT AA T T - CCA T T T T C T CACCCA T A T T C T A T T - - A T T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T T - - AA T AA T T ACA T T A TGTGT A T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A - - - - - - - - - AA T T T A TGGGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T ACAAGCA
T A T T CAAAA T T A T T - T AAA T A T T T T AAA T A T AC - ACA T T T - - - - - - - CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T T T AA T AA - T T ACA T T A TGTGT A T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A T T - - - - - - T AA T T T A TGA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCA TGACAG
AAC TGAAAGT T T T - - C T T A T A T - - - - - - - - T T C - AGA - - - - - - T ACA T T C TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T ACCAGCAGAGTGGT CCACCGTGT CCGG - - - - - - - - - - GTGA T T T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA TGTGT T T T ACGT - - T TGA T - - T C T T T T CAA - - - - - - - - - -
AA T T T AAAGT ACA T - T T AACAA T A T CCA T AGTGT A T AAC T TGT T A T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T T T AAAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAAA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T T - - - - - AA T T ACA T T T A TGT A T T T T AA T T T CAC T T CC T A T CA T A TGAA T A T T CCA T TGT T T A T T T T T - - - - - - - - A T C T T A TG - AGT AACAAA T A
T C T T T CAACAGT AC - T T AA TGT T T T AGT T T AAA - - - - - - - A T T AGGC T AC TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T A T CGGT A T AGTGGT C TGCCGCC T CCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGT AAAAAAA TGC T T AAA T A TGC T AA TGAGCC T A T AAGAA T T TGGGCA T TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T ACCGGT A T AA TGGT C TGT CGCGT CCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T AAAAA T ACAA T T CAAAAC T A T A T A T T T AC T A TGT T AAAA TGA T T T T TGT AACAA T A T T T T ACGGT CGC T A T CGGT A T AA TGGT C TGCCGCA T CCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAGAAAAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGGGTGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGC TGGGAAAACG - - GCCA T A T A T TGTGT A T T T - GCAA T - A T A T AGAC T A TGT AACAA T A T T T T ACGGT CAC T ACCAGCAGAGTGGT CCACCGTGT CCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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