
Start crop Point End crop Point

MSA length = 516
GT TGA TG - A T T CA T T CA T AA T T TGGAACAAAGA TGAACGGAGT T T ACA T CAGT T C T A T CGA T T T AACGACGTGT CACCAGA T AA T T T AA TGGAAGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAA T ACAAGGCC T CAAC T CA T T T ACAAAA T T - - - - T TGTGAGACCAAGAGA T - T ACCAA T A TGAGT CAAGAAAC - - - - - - - - - - -
T T T TGCGAGCA T A T T TGT T A T T CGT AACAAG - - - - - - T AGAA T T CGCA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CACAAGA T AA T T T AA TGGAAGT AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACAAAA T CAAA T AGGT T A T TGACACGAGT A T TGAAAC - - - T C T TGAGG
GT T T A TG - ACACA TGT A T AA T T TGGAACAAAGA TGGACAGAA T T T ACAC T AGT T T AA T T AACC T AACAACGTGCCAC T AGA T AA T T T AA TGAAAA T AGAG - - - - - - - - - - AGCAAACAAAACC TGAAA T A T AAGACCACAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T A T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGA TG - ACAC T T T T A T AA T T T AAAGCAAAGA T T AACAGTGT T T AC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T TGA TG - - CA T A T T T A T AAC T TGGA T CAAAGGT A T A - - - - GT T T ACAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAAACAAAACC T AAAA T ACAAGACCA T AAC T CA T AAACAA T A T T A T A T CGGCGAG - - - - - - - - - - - - ACCAA T ACGAC T C T CGGAAC - - - A T CACAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGA TG - A T ACA T T T A T AA T T T AGAA T AAACA TGAACA T AGT T T ACA T CAGT T CGT T CCACC T AACACCGTGT CACCACA T AA T A T AA TGGAAGT AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - CCAAGAGA T - T T T CAGT T CGAGT T AAGAAAC - - A - - - - - AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T T TGGAACAAAGA TGAACAGTGT T AACACCAGT T C TGT CAACC T AACAACGTGT CACCAGA T AA T T T AA TGGAAGT AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCCAA TG - AAACA T T T A T AA T A TGGAACGAACA T AAACA T AGT T T AAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCCAAAC T AAGAGA T - T ACCAA T ACGAGT CAAGAAAC - - - - - - - - - - -
- GAA T TGGACACA T TGGT AA T T T AAAACAA TGGAGAACAAAA T TGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCAAAACCAAAAGAC - T A T T T T T ACGAGT CAAGGAAC T AAAGTGAAAA
GC TGA TG - ACACA T T AAAA - - - - GAAA T AAAGA TGAACAACA T T T ACGCCAGT T C T T T CAACC T AACAACGTGT CACCAGA T AA T T T A - - AGAAGT AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAGCA - - - - - - - - - - TGCCAGT T CGAGT CAAAGAAC - - - A T AAAAAA
GT TGA TG - ACACA T T T A T AA T T TGAAACAAAGA TGAA T TGAGT T CACA T CAGT T C T A T CAACC T A T CAACA T - - - - - - - GA T AA T T T AA TGGAAGT AGAG - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAC T AAAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT AAGAC T AAAA T T T A TGGT A T T TGGAGT AGGA - - - - - - - - - - - - - - -
GT TGA TG - GCACA T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAA T AAAC T CGAAA T T ACAAGACCACGGC T CGT T T T CAAAAGT A T A T C T A T A T A T ACA TGAAGA T A T CCAAC T A TGGT T ACGGT AC T AAACC TGAAC
T T CGA TG - A T ACA T T T A - - A T T TGAAACAAAAA T AAACACA T T T T ACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CACCAGA T AA T T AAA TGGAAGT AGAA - - - - - - - - - - AGAAAAGAAAA T C T AGAA T CCG - - - - - - - GAC TGC T T T A T AAAA T T A T A T CGGCGAGACCAAGAAA T - T ACCGA T A T AAGT CGAGAAAC - - - A T C - - AA T
C T A T A TG - AAACA T T T A T AA T T TGCAACAAAGA TGAA T ACAGT T T T T A T CA - - - - - - - - - ACC T AACAA T A TGT CACCAGT T AA T T T AACGAA TGTGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT A T T AGAAAGAGA - - - - - CAGCCGGAA T AAAGAACC - - ACGC T CAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAACA T - - - - - AAAA T AC T AGT T CACAAC T CGT T TGCACAA T T A T A T TGACAAGACCAAAACA - - T A T CAA T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - TG - A T A T T T T CAA T C T T TGAAA TGAAGA T T AA T AGAGT T T AAACCAGT T C T A T CAACC T AACAACGTGCCACCAAAAAA TGT AA TGGAAGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T CAA T T AGAAAAA T A T A TGGACGAGACCAAGGAC - C - T CCAA T ACGAGT CAAGGAAC T AAA T CAGGAG
A T T AA TG - A T T CA T T T A T AA T T TGAAACAAAAA T AAACACA T T T T A T AC T AGT CC T A T CAAAC T AAAAACA TGT CAACAGGT AA T T T AA TGAAAGT AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGACGGCGAAGCGAAGGAA T - T ACCAA T ACAAGT CAAGAAA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T C TGGAA T CAAGA TGAA T AGAGT A T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T A T AAACA TGT T TGT AA T C TGT A T T AGAAA TGT CGT T AA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAACAAAACC T AAAA T ACAAGA T CAAAAC T CA T T T ACAAAA T T A T A T CGGCGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAC - - - A T T AGGAA
GT T CA TG - A T ACA T - - - - - A T ACAGAA TGAAGGTGAACACAAGT T ACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAACAAAAA T T AGAA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - AAAGCG - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGA T - - - - - - - - - - -
GC TGACG - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGAC T - ACCCAA T ACGAGTGAAGGAA T - - - A T CAGAAA
GA TGA TG - CCACA T T T A T AA T T TGAC T CAAGA T T T AC T C - A T T T T ACACCAGT T C T A T CAACC T AACAA TGT A T T ACCAGA T AGT T T AA T - - - - - - AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGC TGGT T T AAAA T TGT A T A T CGGCAAGACCAAGAGA - T - - - T AA T T CGAGT CAAGGAAG - - - A T CAGAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - T T C T ACCAACC T AACAACGTGT CACCAGA T AA T T T AA T - T AAGT AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T AA T - - - GACA T T T A T AAGT TGAAACAGAAA TGAA T ACAGT TGA T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAC T T AAC T T AA T T T CAA - - - - - - - -
GT TGA T A - - - AA T T T T A T A T T TGCGGA T A T ACAC TGACA T AC T CCACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC TGA TG - AGAGA T T T A T AA T T T AGAA T AAAGACGAACAGAGT T T ACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGCGAGACCAAG - - - - T - - - CAA T ACGAA T CAAGGT CCCAGA T CAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGCAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAC - - - - - - - - - - -
A T TGA TG - ACA T A T T T A T AA T T T CGT ACAAAA T TGAACA T AGT T T ACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAACAAAAC T T AGAA T ACA T ACAAA T AGC T CGT T T ACAAAA T T A T A T CG - - - - - - CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAACAAAACC T AAAGT ACAAGA T CACAAC T CA T T T ACAA - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGA T T A
GT TGA TG - A TGCA T A T A T AA T T T CAAACAAAGA T T CA T CAA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAGAACACC T AGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGGAACCA - - - - - - - T ACCAA T ACGAGT CAAGGAAC - - - A T CAGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CAAAA T TGAAACA T T T T T T AA T ACGAA T T T AC T AA T - - - A T CAAAAC
- - - - - - - - AAGT A T T AAAAGT T CA T A T AAACAGTGAAAAAAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAAA T AAAGCC T AAGAACCAA TGCCA T AGC T CA T T T A T AAAAGAA T A T T AGCGAGACCAAGAAGT - T ACCAA T AC T AA T AA - - - - - - - - - A T CAGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAACAGA T A T T T AAAACAGT T T T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT TGACGGCACA T T - - - T A T AA T T TGGA TGAGT T C T A T CAACC T AACAACGT A T CACAAGA T AA T T T AA TGGAAGT AGAA - - - - - - - - - - AGAAAACAAAACCGAAAA T A T AAAACCACAAC T CA T T T ACAAAA T CACA T CGGCGAGACCAAGT T A T - T AC T AA T ACGAA T C T CGGAAC - - - A T T AGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACA T CGT T AAA T AA - T AC T T T T T T CCAA TGGGA T CA T T AAAACAA T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AA T CAAAA T C T AAAA T AA T AGACCACAACACA T T T A T AACA T T A T T T CGGCGAGACCAAGAAA T - T A T CAA T ACGAGT T AAGGAAG - - - A T CAGAAA
GT CC TGGGACA T A T T T A T AA T T TGGAA T AAAAA TGGGT ACGGT T T AGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T T T AAAACC T AA - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - CCAAAGAC T T T A T AA T T A T T AA T - - - - - - A T T AAA T T A T T AA
T T TGA TG - A T ACA T T T A T AA T T TGCAACAAAAA T T A T T A T AC T T T ACAGCAGT T C T A T AAAC T T AACAACGTGT CACAA - - - - GC T T AA TGGAAGT AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAACGAAACC T AAAA T A T AAACCCACAAC T CA T T T ACAAAA T T A T A T T TGC T AGACCGC T A - GT - CACCAA T AAGAA T CAAGCAAC - - - A T CAGAAA
- - - - - - - - A T AAA T A TGT AACC T AAAACAAAAGAAA T CAAAA T T AACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - CC T AGAGA - - T ACCAA T A T T AGT CAAGGAAC T AAA T T AAGAA
GT T AA TG - ACACA T T T A T AA T T T AGAACAAGGA TGAACAAAGT T T ACACGAAGTGT A T A T ACC T AA - - - - - - - - - - - - - AGT T A T T T AA TGGAAA T AGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T AA TG - ACAAA T T T A T AA T A TGGAACAAAGAAGCAA T CAGT C T A T A T CAGT T T AA T T AACC T AA T AACGT A T CAGT AGA T AA T T T CA T AGAAGT A - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAGA T T CAAGACA T - T T C T AGAACAAA T AA - - - - - - - - - A T T AGAAA
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