Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7559 1

AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA TTATTAAAB- - - - - -
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC- - == ===~ - - CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCAM- - - - - - - - - - - - - - - - - ABTT - T AAA - ATTAAT
TAAARGA - - - -T AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCARTGHICEEETE - - - - - AAAA———AAT
----- TAR--------- AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC----------CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCG
-------------------------- AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC- - --------CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTHA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC - = = = = = = = = = = = = m m o m @ e @ e @ e @ e @ e @ e m e @ e @ e m e @ e @ e @ e m e e e @ e @ e @ e @ e @ e @ e m e @ e e e e e m e m e e e e e e e o s
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC- -~ -~~~ -- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCG
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTAG
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC-------~-- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTG
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCG
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC- - === ==~ - - CAATAAAIATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTIA ----------- TT-TTRAAA- - - - - -
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC- - === ==~ - - CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTIARE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - TT--TAAA-ATTGAT
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTAA
------------------------------------------------------------ CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTAG
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC- - === ==~ - - CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAAT T - - - m s mmmmmmmmm e e o e -
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA-A_— -AC
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC- - == ===~ - - CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGT TTCGGAGTGTAATTAAATAA - = = = = = = m o m m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCANGEE THEH - - - - - - - - - - -
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTAG
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC-------~-- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC- - --=- -~ - CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCAIEA - - - - - - - - - - - - - - - -
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCG
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC----- ==~ - - CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCCNGEHA - - - - - - - - - - - - - -
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCG
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACCTTTC - -------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTEG
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAITAITTI
--------------------- AJAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC- - - - - - - - - -CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTTAATTAAATAATTCA TTA--AGAA------
--------------- AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC----------CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCG - TT-TTAAAAATTAGT
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCA
----- AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC----------CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTAG
------ AGTTATGTGACHACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACIICT TTC- - - o m e m e
--------- AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC----------CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTAA
AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC---------- CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTCG
--------------- AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC----------CAATAAAAATATTTTTTAAAAAACAAGTTTCGGAGTGTAATTAAATAATTAG e e - T--TAA
--------- AGTTATGTGACCACTCTGTATATAAACTAATATGCAACATAGACGCTTTC

------- TT-TTAAAAATTAAT
TT—TTAAAAAT—AAI

> > > > > > - - > >

TTABTAAAAATTGAT
TT-TTEAAATGGT

ABTTAAT
ABAT - AAT

> > > > > > > >
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