
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10223
T T T AAACC T C T T T T AAA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAAAAGT AGA T AAAGT T - CAGAGT AGA T T AAA TGA T AC T T T T CCA T T T TGT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAAAAGT AGA T AAAGT T - CAGAGT AGA T T AAA TGA T AC T T T T CCA T T T TGT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGC T T T T TGT T CA T - - - - - - - - - - - - - -
C TGT A T T T TGAA T CAGC T TGCGGT AAAGA TGAGT T A T T AC T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T TGG - - - - - - - - - - - - - - T CC T T CACA T T CG - GA T T T T T AA - - - - -
C TGT A T T T TGAA T CAGC T TGCGGT AAAGA TGAGT T A T T AC T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACA T T AA T TGG - - - - - - - - - - - - - - T CC T T CACA T T CG - GA T T T T T AA - - - - -
C TGT A T T T TGAA T CAGC T TGCGGT AAAGA TGAGT T A T T AC T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACA T T AA T TGG - - - - - - - - - - - - - - T CC T T CACA T T CG - GA T T T T T AA - - - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACA T T AA T TGG - - - - - - - - - - - - - - T CC T T CACA T T CG - GA T T T T T AA - - - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAAAAGT TGAACCGA T AA T - - C T CAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T A T T T TGC T CGT - - - - - - - - - - - - - -
A TGGAGT T T A T AAAA T A T - - - T AGGGAGT A T T A TGAA T TGT - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACAA T TG - - - - - - - - - - - - - - -
A TGGAGT T T A T AAAA T A T - - - T AGGGAGT A T T A TGAA T TGT - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CACAA T TG - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T A T T T T T CAGCC T A T AGTGAGCGGAAA T AAAAA T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T T AA T TGA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T TGC T A T T - - -
T C T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAC T T AC TGT AAAAA T T A - - - - T C T T C T T C T T C T T C T - T T C T T C T CA T TGAA
T C T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAC T T AC TGT AAAAA T T A - - - - T C T T C T T C T T C T T C T - T T C T T C T CA T TGAA
GT A T CACACAGA TGGCC T TGCAACA T ACCACAAAAGA T T T T C T T T CA T T T TGT T CGGT A T - T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CC T AGC - - - - - - CGC TGGT T T CCA T T T T A T T TGT CA T T C T T CA - - - - -
C TGT A T T T TGAA T CAGC T TGCGGT AAAGA TGAGT T A T T AC T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T TGG - - - - - - - - - - - - - - T CC T T CACA T T CG - GA T T T T T AA - - - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACA T T AA T TGG - - - - - - - - - - - - - - T CC T T CACA T T CG - GA T T T T T AA - - - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCCAGA - - - - - - - - - - - - - - T CCAC T AAA T CC T - AA T T T T A T A - - - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T CAG - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T A T C T T AA - T A T T CCACG - - - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T CAG - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T A T C T T AA - T A T T CCACG - - - - -
T T A T AGA T T AAA T - - - - - - - - AA T AAAGGA - - - - - - - T T T T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T T AAAAAA T TGC TGA T CCGT T CCGT A T T T AC T A T T T T T CA T T - - -
T T A T AGA T T AAA T - - - - - - - - AA T AAAGGA - - - - - - - T T T T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T T AAAAAA T TGC TGA T CCGT T CCGT A T T T AC T A T T T T T CA T T - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACA T T AA T TGG - - - - - - - - - - - - - - T CC T T CACA T T CG - GA T T T T T AA - - - - -
T T AAC TGT T T ACAAC T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAC TGT T T ACAAC T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T AAACAAA T T AC T - - - AA T T AACGCAA T T A T AA T T AAAAA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T AACAAAGAA T T T T AC TGACC T T T T T T T CGC T CG - T A T T AA T T AC TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T AACAAAGAA T T T T AC TGACC T T T T T T T CGC T CG - T A T T AA T T AC TGT A
C T A T A T T T T CCGTGAAC - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T A T T A - - - - AA T T AC TGA T - T T CGC T T CGGT TGT T A TGT AGAA T TGAA
C T A T A T T T T CCGTGAAC - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACAA T T A T T A - - - - AA T T AC TGA T - T T CGC T T CGGT TGT T A TGT AGAA T TGAA
T AA T AAC T T A T AC T ACC T - - - CAGAGTGT C T AAAAA T T T A T T T T T C T C T T TGT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T AAC T T A T AC T ACC T - - - CAGAGTGT C T AAAAA T T T A T T T T T C T C T T TGT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A TGGG - - - - - - - - CAGGT C T T T TGT A T A T CGAC T AC T A TGCAGT - - -
T T TGGA T C T T TGAGCA T A TGCCACAGAA T AAAA T CAGT AGT - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCCGCAAAA - - - - - - - - - - C T T T A T C T C T T T T T TGA T T T T CCA T CCA T
T T TGGA T C T T TGAGCA T A TGCCACAGAA T AAAA T CAGT AGT - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGCCGCAAAA - - - - - - - - - - C T T T A T C T C T T T T T TGA T T T T CCA T CCA T
GCAAAAC T T CGA T T A T T T CACAAAAACAA T T T T CAAA T TGC T A T T CA T T C TGT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT C T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAAAAC T T CGA T T A T T T CACAAAAACAA T T T T CAAA T TGC T A T T CA T T C TGT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT A T CACACAGA TGGCC T TGCAACA T ACCACAAAAGA T T T T C T T T CA T T T TGT T CGGT A T - T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGAGC T T CCA T A T T T T - - - AAAAA T AA T T AA T AAACAAA T - - - - - - - - TGT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGAGC T T CCA T A T T T T - - - AAAAA T AA T T AA T AAACAAA T - - - - - - - - TGT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T T T C T T T CCCA T T T A - T A T CC T T AA T TGT A
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACA T T AA T TGG - - - - - - - - - - - - - - T CC T T CACA T T CG - GA T T T T T AA - - - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACA T T AA T TGG - - - - - - - - - - - - - - T CC T T CACA T T CG - GA T T T T T AA - - - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCCAGA - - - - - - - - - - - - - - T CCAC T AAA T CC T - AA T T T T A T A - - - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAA T T T T CA T T T AAC - - - - AAAAA TGGGGGGCAGT A T A T - - - - - - - - - - GT T CGGT A T T T T A T T AC T A T T CA T T T T A T AAA T T T AA T T T CGCGCA T AA - - - - - - - - - - CCAGCCCCAA TGGA T T T ACAACCCA T T T AAA T A T AA T A T AAAA T AAAACA T T AA T TGG - - - - - - - - - - - - - - T CC T T CACA T T CG - GA T T T T T AA - - - - -
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