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1 MSA length = 5234
IAATTGATATTTAAAATTATTAGGAGAGGTTATTAAAACTATTGATTTATTGTTTGGCCAAATCTTAATTTTAATTTTGCGCGCGAAACCGTAGCGGAAG ---------- GATATTAAATAGAAAAAAGGTGTGTGATTAATTAGAAATTACAGTCCCAACAGTTIAT
TTATTAATATTTAAAATTATTAGGAGAGATTAATAAAACTATTGATTTATTGTTTGGCCAAATCTTAATTTTAATTTTGCGCGCGAAACCGTAGCGGAAG-------- - - GATATTAAATAGAAAAAAGGTGTGTGATTAAGTAGAAATTACAGTCCCAACAATTAAT TTTEAACAC ATAT

T AAAGCACGGAAGGC T
G ABANA - TRGEITGGC CAC T
TTATTAATATTTAAAATTATTAGGAGAGATTAATAAAACTATTGATTTATTGTTTGGCCAAATCTTAATTTTAATTTTGCGCGCGAAACCGTAGCGGAAG-=-=-=-=-=-=--~-- GATATTAAATAGAAAAAAGGTGTGTGATTAAGTAGAAATTACAGTCCCAACAATTAATEGCHTT TEAACAC ATATEEABRABRAATERGETGGC CAC T
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-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GATATTAAATAGAAAAABGGTGTGTGATTAATTAGAAATTACAGTCCCAACAG- - - ---------------[ACAT GEcAclcElAGC
GCAT A C TAGC

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GATATTAAATAGAAAAAAGTGEGTGATTAATTAGAAATT - CAGTCCCAACAG- - - - - BT T "I~
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-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GATATTCAATAJAAAAAAGGTGTGTGATAAAGTAGAAATTACAGTCCTAACAATTAAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GATATTCAATAGAAAAAAGGTGTGTGATAAAGTAGAAATTACAGTCCTAACAATTAAT
LT GATATTAAATAGAAAAAAGGTGTGTGATTAAGTAGAAATTACAGTCCCAACAATTAAT
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