
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6000
T TGC T AAC - - - - - - A T - AA T T T AA - - A T T T CAAGCAAAA TGT A T A - T CA T TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA T T AA T ACAG - - TGT TGT CA T T TGAA T T TGA T T TGAAA T T T TGT T A T CCAA
- - - - T AA T A T AAA T - - - A T T T AAAA T A T CCACGCCA T T CGGT A T A T TGA T TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA T AAGT A T A T - - - AAAGT T A TGT CAAA T CAGT CAAA T T C T T AGGT AA T ACA
T T T T - - - - - - - - - - AGT AA T - - - - - - - T T CGA T T T CA T T C T T - - - AA TGGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T T A T A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AAA T T ACA - - - - T A T AA T T T A T AA T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T AA T A T
TGT A T A T T A T T A - - AC - AAA T T AAAAA T A TGT A T T A T A T AA T - - - - AGAGTGT T AGA TGA T AAGGT A T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - T AGT - T A - - - T AAA - - TGTGCAAAAAAGGT CCAAAAC TGGT A - AA TGT C
T T TGT AGT - - - - - - A T - - - - - - - A - - A T T T T T AACAAACCA T - - - - - - - - TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T A TGGT AAAAA T AC TGGC - - - - ACA T T AC T T AAAAAAAC T - - - AAGGGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA T AGA T ACGT - - CAAAA T C T T T T AAA T A T T T C TGT AGA T T T T AGT - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A TGT T AGA TGA T AAGGT A T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T T A T A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - - T A T AAA - T T T T T TGGAAA T AGA T T TGTGT C TGGA - AA T T T T
TGTGT ACCGCGAGGAG - GGC T TGAA T AC T A TGA T T AAAA T A T T T A - AA T T TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - AAAAACA T A T T AGT A T T T TGCAAACGA T T TGTGA T T CC TGAC - - - CGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T T T T AGC T AAAAACGC - - - T T AGC TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - AAA - A T A T - - T AA - - - TGT ACA T A TGAAA T CAACA TGT T T T T - - - - - - -
T T T A T CA T A T A T A T AC T AA T T T AAC T A TGT A TGT T CACAAAAA T A T A T TGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T A - - - - - - TGTGT T T T T AAA T T A T T T ACAAAAA T T CAGTGAC TGGGA - - - - - - -
T T T A T CA T A T A T A T AC T AA T T T AAC T A TGT A TGT T CACAAAAA T A T A T TGTGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T C - A T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - T A TG - T T CAAA T T - A T T T T T T AAAAAC T AAAGA T ACGGA - - - CAGG
T T T A TGA T A T AAACA T - GAGT CAA - - GT CGAAA T CCAGACC T - - - - - - - A TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T AGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - T - T A T - - AAA - A T A T T T T CAAAAA T A T T T T T T ACA T AGA - CA TGT A
- - - - - AA T - - - - - - A T - AC T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGAA - - - - - - - - - - T - CAA T - - - - - - - T T T ACAA T T AA T T T T - - - T TGAC TGT T AGA TGA T AAGGT A T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - T A T AA T T T A T AA T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T AA T A T
T T T ACCA T - - - - - - GT - AA T T T AAA T T TGT AGA T AAAAGGGT ACA T T AGA TGT T AGA TGA T AAGGT A T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAAGGGAC T CAA T T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA T A T A T A T A T T T T AAA T T TGTGCGACAGGAAAAAAACAGT T AAAAA T T T T A
T T T - T AA T - - - - - - AC - AA T - - - - - - A T T T AGT T T AAGAGA T C TGT A T T C TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGAAAGA T T ACACAAAA - T A T T A T AC T A T CA TGT AAAA T AGAA T AA T AA T C T AGA - AAAAAG
T T T A TGA T A T AAACA T - GA - T CAA - - GT CGAAA T CCAGACC T - - - - - - - A TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - A T AG - - - - - - - - TGT T T ACGA T A T T C T CCGA TGGTGGC T AACACA
- - - - - - - - - - - - - - A T - AA T T CAAA T T T TGA T T T AAGT AAA T A T CAGGAC TGT T AGA TGA T AGGT T T T T T A T AA T T T AA T CAAAA TGT AAAA T CACCGTG - - - - - - - - - - AAACAGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T T T - T CA - - - - T A T T T CA - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T AA T A T C
- - - - CAA T A T CAA T A - - AA T - - - - - - A T T CC T TGT AA T A T A T - - - AAGAC TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGAAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - A T A T T A T AGA - - AA T T AAAACAAAA T T AAAA T T A TGAA T CA T T T T
T T T A TGAC - - - AA T A T - - - - - - - - T T A T T TGT T CCCAAA TGT - - - - - - - A TGT T AGA TGA T AAGGT TGT T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA TGAGT C T T T - - T AAAC T TGC T T AAAACCAAACCA T T TGCCAAA - GACAAA
- - - - T AAC - - - - - - - - - AAC - - - - AGACGT A T T T T AAAACA T - - - - - - - C TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - CAA - - - - - - - - - - - - - T A T T T TGAGACAGGT AAAGAAACACA T AAAGGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - - - - - - - T T AAGA TGT T A T CAA T A TGGT T ACGT T T T T AC T T AAA T AA
- - - - T AAC - - - - - - - - TGA T - - - - A TGAA TGCAACAA T T T ACA T A T AGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CAAAGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T AA TGT AAA T A T - AA - GT AA - - A T T T A T TGAAGAAAA T - - - - AA T A TGT T AGA TGA T AAGA T TGT T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGAAAGA T T ACA - - AA T - T T T T T T AAAA T T T T T CGGAAAAAGT AAAA T A T A TGAC - AAAGCG
T T T A T AA TGT AAA T A T - AA - GT AA - - A T T T A T CGAAGAAAA T - - - - AA T A TGT T AGA TGA T AAGA T TGT T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGAAAGA T T ACA - - AA T - T T T T T T AAAA T T T T T CGGAAAAAGT AAAA T A T A TGAC - AAAGCG
T T AA T AA T A T AAA T A T - CA T T T AA - - A T T T A T CCAGAAGCA T - - - - GT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T T CA - - AA T - T AA - - T AAAA T T T T ACAAA T CAAAA T AA T A T C T TGAC - AGAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - TGGA TGT T AGA TGA T AAGA T T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T AAA - - AA T - T AA - - T AAAA T T T T ACAAA T C T AAA T AA T A T C T TGAC - AA TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACC TGTGGT AA T AAA T C T - TGCC T TGT T AGA TGA T AAGA T T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T AC TGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - AGGT - - - - - - - - - - - - T T T T T AAACAGT A T CCGAC T T A T AA T - AGT T T A
- - - - T AAC - - - - - - - - TGA T - - - - A TGAA TGCAACAA T T T ACA T A T AGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T A - - - - - - - - A T T AA TGCAC T T AGA T A T A T CAA T AAAC - TGT CGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T AA T A T AAA T A T - CA T T T AA - - A T T T A T CCAGAAGCA T - - - - GT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - A T - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA T AAA TGT A T T T T AGAAC TGC T T AAA T T A T AAC T T T C T TGT A T A T AGT AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - - - - T CA T AGGGGT AAAA T AA T A T - T ACAC TGT T AGA T T - - AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGAA T ACA - GAA - - - - - - - T AA T ACAA T T T T TGA TGAAA T AAACACC T AGA T AA T C TG
- - - - - - - - - - - - - - T T T A T T - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - T T AA T A T T AGT A TGA T AAGAC T AAAA T AAGC T T T A TGT - T A T T AGA
- - - - - - - - GTGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC TGT T AGA TGA T AAGA T T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - - - - T A T AA - - - - - - - - AA T T T AAAAAGT A T T AAAAGT AAGT A - AAC T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CA T T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T A - - - - - - T - T A T - - T AACA T AA TGT T AA TGAGGC T CCAAA T A T - - - - TGCCCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACACAAA - A T A T - - - - - - - - T A T AGT ACAAAAA T T AAAAA T T CGAA TGA T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAGAA T CAAACGAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACACAAA - A T A T - - - - - - - - T A T AGT ACAAAAA T T AAAAA T T CGAA TGA T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - TGGA TGT T AGA TGA T AAGA T T T T T A T AA - T T AA T CAAGA TGT AAAAA T CACGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T AGT - - - - - - A T T AA T - - - - A TGAC T TGCAAGA T A T A T - - - T CACA TGT T AGA TGA T AAGGT T T T T A T AA T T T AA T CAAGA TGT AAAA T CACCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGGAC T CAAA T CAA T T TGT A T T A T ACAGT CCAC T T AGA T AGA T T ACA - A - - T A T A T - ACGA - - - T A T T T AAAA - - - - - T CGT T T T T T T AA T AA TGT T
- - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA
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