
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14686
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGT AAA T AAA T A - A T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T T T AACA T A T A T AA T T AA T T T T T T T AAA - - GA T T T AA T TGT A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGT AAA T AAA TGT T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T T 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGT AAA T AAA T AA T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T T 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
A T AGAACCAGACGAGACCGA TGT T T C T ACAAACGT AAGT AA T A T TGAA T T A T CACGT A T T A T T T T A T TGTGT TGGAACCA T A T TGT T CGA T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGAACCAGACGAGACCGA TGT T T C T ACAAACGT AAGT AA T A T TGAA T T A T CACGT A T T A T T T T A T TGTGT TGGAACCA T A T TGT T CGA T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T T AAAAGTGAA T CGCA T T A T T TG - GA T C T AACA T A T A T - A T A T A - A T A T A T AGA - - T A T A T A T A T A T A T A
A T AGAACCAGACGAGACCGA TGT T T C T ACAAACGT AAGT AA T A T TGAA T T A T CACGT A T T A T T T T A T TGTGT TGAAACCA T A T TGT T CGA T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGT AAA T AAA T AA T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T T T AACA T A T A T - A T A T A T A T ACAGGGT AA TGCAGGT AAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA TGAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C 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
A T AGAACCAGACGAGACCGA TGT T T C T ACAAACGT AAGT AA T A T TGAA T T A T CACGT A T T A T T T T A T TGTGT TGGAACCA T A T TGT T CGA T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TGT T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TGT T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T ACA TGA T A T T C T AA T A T T TGAA TGT A T ACC T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T T T AAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T - A T A T A T A T A T A T A TG - - AA T T CCAA T T T CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T AGTGA T C 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T AA T AAAAGGAGA T A T TGT TGT AAA T T AA T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TGT T T T T T T T AAAAAGTGAACCGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T - A T A T A T A T AGC T A T AAA T A T A T AGA T A T A T A
A T AGAACCAGACGAGACCGA TGT T T C T ACAAACGT AAGT AA T A T TGAA T T A T CACGT A T T A T T T T A T TGTGT TGGAACCA T A T TGT T CGA T A T T C T A T 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - - T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T AA T TGTGA T C 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T T T AAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T CGTGA T C 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TGT T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T AA T C T ACGGT AACGTGGAA T AAAA T A T ACGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TGT T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C 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
A T AGAACCAGACGAGACCGA TGT T T C T ACAAACGT AAGT AA T A T TGAA T T A T CACGT A T T A T T T T A T TGTGT TGGAACCA T A T TGT T CGA T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T A T T T T AAA T A T T T AGA - - AC T AAAAA T A T T T A
A T AGAACCAGACGAGACCGA TGT T T C T ACAAACGT AAGT AA T A T TGAA T T A T CACGT A T T A T T T T A T TGTGT TGGAACCA T A T TGT T CGA T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA T A T ACC T A TG - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T - A T A T A T A T A T A T A - - AA T A T A T A - A T AAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA T - - A T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C 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
A T AGAACCAGACGAGACCGA TGT T T C T ACAAACGT AAGT AA T A T TGAA T T A T CACGT A T T A T T T T A T TGTGT TGGAACCA T A T TGT T CGA T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA T - GT T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T - A T A T A T AC - - - - - - - AACGT A TGT A T T T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T - A T A T A T A T A T A T A T AAA T A T A T A T A T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T AC TGT ACAAAA T T A TG - - CACA T T T T T A T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TGT T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T ACA T AA T A T A T ACA T A T A T A - - AA T A T A T ACA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TGT T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TGT T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AAGC T T T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T T T AAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T CGTGA T C T AACAA T TGG - GAGTGT AGGA T C TGA - - AACGT CGACAGA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T T T AAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C 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
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - - T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C 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
A T AGAACCAGACGAGACCGA TGT T T C T ACAAACGT AAGT AA T A T TGAA T T A T CACGT A T T A T T T T A T TGTGT TGGAACCA T A T TGT T CGA T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TGT T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T - A T A T A T A T A T A T A T AAAC T TGACCCCA T CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T - A T A T A T A T A T A T A T AAA T A T A T A T A T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAC T CAAGT AC T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T T T AAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T CGTGA T C T AACA T A T - - - A T A T A T A T AAA T AGG - - T A T A T T AA T AAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T T T AAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T 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
A T AGAACCAGACGAGACCGA TGT T T C T ACAAACGT AAGT AA T A T TGAA T T A T CACGT A T T A T T T T A T TGTGT TGGAACCA T A T TGT T CGA T A T T C T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T T AAAGCAAA T AAA TG - T T T T T T T AAAAAGTGAA T CGCA T T A T T TGTGA T C T AACA T A T A T T A T T T CCA T A T T T A T A - - AGT A T T T A T A - - - A
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 size: 7630bp; fragments: 278; full length: 49 (>=6867bp)
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