
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5054
A - - - T AACA T AAGTGCC TGT T CGT TGA T AAAA T T AAC - - - - - AGCA T - T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T CACAGT AA T A T T AGA T A T T T T T - - - - CAAC T T C T AAAAAAC - - - - - - - - - - - AA
A - - - T AACA T AAGTGCC TGT T CGT TGA T AAAA T T AAC - - - - - AGCA T - T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T CACAGT AA T A T T AGA T A T T T T T - - - - CAAC T T C T AAAAAAC - - - - - - - - - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T CACACC T A T AAGT A T ACAC T C T A T T T T C T TGCC T AAAAGGGT T AGT - GTGGAAA
AAA - - C T T T T AA T T A T T T AGTGA T T T A T C T T T A T A T AA T T A T AA T A - - - T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T - - TGT CGT T T CGTGGT T T CAACCCC T AAGCGCG - - - - - - - T A T CGA
AAA - - C T T T T AA T T A T T T AGTGA T T T A T C T T T A T A T AA T T A T AA T A - - - T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T T T AA T C TGAA - - - - A T T A T AA TGA T A T T - - - - - AACA - - - C TGT AGT A T T C TGAA T T TGT C T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - C T AAA TGT A T A T T A T T T C T CCA T T AAA T T T T T A T - - - - - - - T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T A T T A TGCCACAAAGT AA T T T AAAGC T T T AAAA T T A T T A T T CA T A T CAA
- - - - - - - - C T AAA TGT A T A T T A T T T C T CCA T T AAA T T T T T A T - - - - - - - T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T A T T A TGCCACAAAGT AA T T T AAAGC T T T AAAA T T A T T A T T CA T A T CAA
- - - - - - - - GTGAAAA T T T CC T AAA T CA T T A T T AC T T T T T TGT AA T A T T T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGACAACA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T AGT ACA TGAC T T AACCA T T T TGACAAC T AAAGAAA TGA T T T T TGT T T A
- - - - - - - - GTGAAAA T T T CC T AAA T CA T T A T T AC T T T T T TGT AA T A T T T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGACAACA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T AGT ACA TGAC T T AACCA T T T TGACAAC T AAAGAAA TGA T T T T TGT T T A
GGAA TGCGTGT A T C T C T AAGT AAC TGT T TGT T T CA T T T T T A T - - - - - - T C TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGTGACA - - - - - - - - - - C T ACAA T TGGCGACGAGGA T A T T AAC - T AAGT AA
GGAA TGCGTGT A T C T C T AAGT AAC TGT T TGT T T CA T T T T T A T - - - - - - T C TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGTGACA - - - - - - - - - - C T ACAA T TGGCGACGAGGA T A T T AAC - T AAGT AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T AC T - T T T T T CC T T T T TGCAACAC T T T T T AAAAAAG - - - - - - - - - - - AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACA TGG - - - - - - - GT ACCAA T CA T T AA T CGT AAAA - - - - - - - - - - T CC T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACACA TGG - - - - - - - GT ACCAA T CA T T AA T CGT AAAA - - - - - - - - - - T CC T C T
GAG - T AGT C T AGGTGTGAAGT T T CGT AGAAAC TGGT CGT CA T T A T AC - - C TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGC T T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT CGCGCGT A T TGT TGA TGTGA T AGCCGCC T AAGAGT - - - - - - A T T T T AA
GAG - T AGT C T AGGTGTGAAGT T T CGT AGAAAC TGGT CGT CA T T A T AC - - C TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGC T T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT CGCGCGT A T TGT TGA TGTGA T AGCCGCC T AAGAGT - - - - - - A T T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCCACAA TGC T C T CA T TGGA T AGAA T A T A T AAACA T A - T C T T A T T AA TGA
A - - - CAA T T T AAC T C TGAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGCCACAA TGC T C T CA T TGGA T AGAA T A T A T AAACA T A - T C T T A T T AA TGA
- - - - - - - - T T T AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AA T A - - - A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T - - - - - - AA
- - - - - - - - T T T AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AA T A - - - A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T - - - - - - AA
A - - - T C T A T A T AA T T T T CGT AGT A T T T TGA TGAGGT T A T T A - AA T A - - TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T A TGAAA TGGA T C T T C TGTGA T AAGT AA T AAGAAAG - - - - - - - T A T A T A
A - - - T C T A T A T AA T T T T CGT AGT A T T T TGA TGAGGT T A T T A - AA T A - - TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T A TGAAA TGGA T C T T C TGTGA T AAGT AA T AAGAAAG - - - - - - - T A T A T A
A T A T TGT T T T A T T T A TGT T A T A T T T T A T T AC T C T A - - A T TGT AA TGT - T A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T TGT AA T AAA T T A T AC T AA T AAA T AA T AA T AAA TGCA - - - - - - AAAGT AA
A T A T TGT T T T A T T T A TGT T A T A T T T T A T T AC T C T A - - A T TGT AA TGT - T A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T TGT AA T AAA T T A T AC T AA T AAA T AA T AA T AAA TGCA - - - - - - AAAGT AA
A - - - T T T T T C T AA T A T T TG - - - - - A T A T CA T T AAA T AA - - - - - - - - - - TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T T TG - T A T T A T T T T T T T AC TGT T T T T AGT AAAC T - - - - - - - - - - - GGAA
A - - - T T T T T C T AA T A T T TG - - - - - A T A T CA T T AAA T AA - - - - - - - - - - TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAA T T TG - T A T T A T T T T T T T AC TGT T T T T AGT AAAC T - - - - - - - - - - - GGAA
AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAGAA T T C T A T T ACCA T AAGA T T TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT C TGT AGT TGAGGT T T T A T A T T T T T T C T T AGAGT TGT T A T T T TGAGGT A
AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAGAA T T C T A T T ACCA T AAGA T T TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT C TGT AGT TGAGGT T T T A T A T T T T T T C T T AGAGT TGT T A T T T TGAGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACC TGT CGT T A T A T TGC T A T - - - - - - - T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T A TGT AA T CA T T T A T T T CA T C T T T AGT TGCGAAAAGA - - - - - T ACAACGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACC TGT CGT T A T A T TGC T A T - - - - - - - T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T A TGT AA T CA T T T A T T T CA T C T T T AGT TGCGAAAAGA - - - - - T ACAACGT
AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACA T AAA T T T A T T AACA T T T T AA TGAAA TGT A T AAGA T A T A T A T C - T CGTGT A
A - - GTGGCA T AAA TGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - A T AGA T T T AA TGT T T AGT A T AA T AAA T AA T TGT A - - - - - AA T AAA T A TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - A T T AAC T A T A TGTGCCA T CGT T C TGGC T T T T A T A T A T A TGACAGT TGTGT AGT A T T C TGAAA T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T CA TGCAAC T T CGTGT CAGT TGA T AGT C - - - - - A T CC TGGTGT T AC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAAGGCA TGT T T C TGT T T TGT T A T CGT T C T C T TGT AA T - - - - - - T T T AAGA
AAAA T CA TGCAAC T T CGTGT CAGT TGA T AGT C - - - - - A T CC TGGTGT T AC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAAGGCA TGT T T C TGT T T TGT T A T CGT T C T C T TGT AA T - - - - - - T T T AAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT C TGA - - - - - - - - - - - - GTGC T T A T TGA TGAGGAAA - - - - - - AA T T CA T
T AAAAAAC T A T AA T A T T A T T ACAC T CA T CGT CA T T T - GT CA T - A T AC - - C TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T ACACA T AA T T CC T ACGT T A T A T A TGAGGT AAAAA - - - - - - A T A T T T A
T AAAAAAC T A T AA T A T T A T T ACAC T CA T CGT CA T T T - GT CA T - A T AC - - C TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAAC T ACACA T AA T T CC T ACGT T A T A T A TGAGGT AAAAA - - - - - - A T A T T T A
A - - - - - - - T AAAA T T T A T T T T AAA T AA T AA T T AAGCC - - - - - T A T A - - CC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC - - - - - - - - - - - - CA T C T A T T ACGA T T TGGAAAAAA T - T A T A - T T AA T A T
A - - - - - - - T AAAA T T T A T T T T AAA T AA T AA T T AAGCC - - - - - T A T A - - CC TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC - - - - - - - - - - - - CA T C T A T T ACGA T T TGGAAAAAA T - T A T A - T T AA T A T
- - - - - - - - T T CAA TGT CAAACA T A T T T T AA T A T TGCC - - - - - GA T A T T T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T A T - - - - - - - - - T CA T CGCAGCCA T T T T T AAAAAAC - - A T T - - T ACCA T
- - - - - - - - T T CAA TGT CAAACA T A T T T T AA T A T TGCC - - - - - GA T A T T T T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC T A T - - - - - - - - - T CA T CGCAGCCA T T T T T AAAAAAC - - A T T - - T ACCA T
AAAA T C T CC TGAA TGCGAA - CAAA TGCGAACAACGGT A T T A T AA T A - - - T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC - - - - - - - - - - - - - C T A T A T T T T T A T T T T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - AA
A - - - T A T T T T T AA T T TGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - AC T A T AGTG - - TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AAGAAAC T T T TGA T T T T T AA T T AAACA T AGGT A T A T T A T T - AAA T T AA
A - - - T A T T T T T AA T T TGT T T AAA - - - - - - - - - - - - - - AC T A T AGTG - - TGTGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAGT AAGAAAC T T T TGA T T T T T AA T T AAACA T AGGT A T A T T A T T - AAA T T AA
AAAA T C T CC TGAA TGCGAA - CAAA TGCGAACAACGGT A T T A T AA T A - - - T TGT AGT A T T C TGAA T T TGGC T T AA T T A T A T A T A T T A TGT T A T A T AACCA T - - - - - - - - - - GAGT AAGAAACGGGA T AGCA T T T T T A T T AGT AGAAC T TGACAA T A T T ACAC - - - - - - - - - - - - - C T A T A T T T T T A T T T T T A T A T A T - - - - - - - - - - - - AA
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