
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3343
T T TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAAGAGAAAAAAC T AAA T 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 A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC T A - T A T A T A T A T AGT T AAGA 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
AA T T T A T CACGT T T A T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 T T T T T T T
T T A T T CAC T CA T A TGT ACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT AAGCAACAAGACAAA T T CAAGT A T T A T T T AAA T TGT T CGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 T A T T CAC T CA T A TGT ACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT AAGCAACAAGACAAA T T CAAGT A T T A T T T AAA T TGT T CGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 T TGT ACCACA T TGT T T AAA T T T T T T TGC T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT T AAGT CAAGAAAA T T AA T T CAGA T AGT A T T TGAA T T - - T TGT T T T AA T T - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC T A T TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T 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 TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
T T TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
T T A T T CAC T CA T A TGT ACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT AAGCAACAAGACAAA T T CAAGT A T T A T T T AAA T TGT T CGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 - 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 TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
T T A T T CAC T CA T A TGT ACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT AAGCAACAAGACAAA T T CAAGT A T T A T T T AAA T TGT T CGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
T T TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAA T C T AAAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A
T T TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
AA T T T A T CACGT T T A T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC T A - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A 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 A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC T A T T A T A T A T A T A TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A 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 A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
T T A T T CAC T CA T A TGT ACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT AAGCAACAAGACAAAC T CAAGT A T T A T T T AAA T TGT T CGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
T T TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T 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 TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT T AAGT CAAGAAAA T T AA T T CAGA T AGT A T T TGAA T TGT T CGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
T T TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
T T A T T CAC T CA T A TGT ACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT AAGCAACAAGACAAA T T CAAGT A T T A T T T AAA T TGT T CGC T T T A T T T T - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAAGAGAAAAAAC T AAAC T A T T A T A T A T A T A T A T A T ACA T A T A T A T A T A T A 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 A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAG - - AAAAAC T AAC 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 A
T T A T T CAC T CA T A TGT ACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT AAGCAACAAGACAAA T T CAAGT A T T A T T T AAA T TGT T CGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC T A T - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A
- - GC T ACCACGT TGAAGT AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGAGCGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAG - - AAAAAC T AAC 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 A
T T TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC T A - T A T A T A T A T A T A T A T A T ACA T A T A T A T A T CC T T A T A T A TGT AAA T A T CAAAA T A
T T A T T CAC T CA T A TGT ACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT AAGCAACAAGACAAA T T CAAGT A T T A T T T AAA T TGT T CGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 A
T T A T T CAC T CA T A TGT ACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT AAGCAACAAGACAAA T T CAAGT A T T A T T T AAA T TGT T CGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 ACAGGGTGT CCCAGAAA
T T TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 ACA - - - - - - - -
T T TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T CAC T CA T A TGT ACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT AAGCAACGGGACAAA T T CAAGT A T T A T T T AAA T TGT T CGT T T T A T T T T - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 AGA - - - - - - - -
T T TGT ACCACA T TGT T T CAA T T T T T T TGT T T CA T T A T T T T TGA T T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 T T AGA T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T T C T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGT AAA T TGA TGGT T T AAGAA T AAGGAGAAAAAAC T AAAC 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 AACAACAAAACAAAA T A
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 size: 3343bp; fragments: 630; full length: 48 (>=3008.7bp)
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