
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6095
A - - - AGAAC T T AAAG - - - - - - - - - - AA T T T A T T A T T A - - - - AAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAA - T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T T CA T T CGGC T A T CAAC T CGT C T CGAGT T T AGCAG - - - - - - - C T T CA T C TGGA T
A - - - ACAA T A T A T AGT T ACCA T T TGAA T T T A T T A T T A T TG - AAAC T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT AA
A - - - ACAA T A T A T AGT T ACCA T T TGAA T T T A T T A T T A T TG - AAAC T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT AA
A - - - ACAA T A T A T AGT T ACCA T T TGAA T T T A T T A T T A T TG - AAAC T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT AA
A - - - AGAAC T T AAAG - - - - - - - - - - AA T T T A T T A T T A - - - - AAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAA - T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T T CA T T CGGC T A T CAAC T CGT C T CGAGT T T AGCAG - - - - - - - C T T CA T C TGGA T
GACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - AA T T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCGT A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T T T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TG - - - - T T T T T CA T AAAAAA
GACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - AA T T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCGT A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T T T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TG - - - - T T T T T CA T AAAAAA
A TGAACAACGCCAAC T C - - - - - - - - - A T T T A T T A T AAA T A T - A T T T T T CA T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA T T A T T C T T T CGCGTGGAACCAC T C T C TGACA T T T A T AA
A TGAACAACGCCAAC T C - - - - - - - - - A T T T A T T A T AAA T A T - A T T T T T CA T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA T T A T T C T T T CGCGTGGAACCAC T C T C TGACA T T T A T AA
A TGAACAACGCCAAC T C - - - - - - - - - A T T T A T T A T AAA T A T - A T T T T T CA T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA T T A T T C T T T CGCGTGGAACCAC T C T C TGACA T T T A T AA
A TGAACAACGCCAAC T C - - - - - - - - - A T T T A T T A T AAA T A T - A T T T T T CA T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA T T A T T C T T T CGCGTGGAACCAC T C T C TGACA T T T A T AA
A TGAACAACGCCAAC T C - - - - - - - - - A T T T A T T A T AAA T A T - A T T T T T CA T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA T T A T T C T T T CGCGTGGAACCAC T C T C TGACA T T T A T AA
A TGAACAACGCCAAC T C - - - - - - - - - A T T T A T T A T AAA T A T - A T T T T T CA T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA T T A T T C T T T CGCGTGGAACCAC T C T C TGACA T T T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T - - - - CGGGT C T T ACACAGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCCAAA T C T ACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T T T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T T AGTGGT ACAGT T A T T T T AGA T A T AAAAGT AC - - - - - - - - A T CGGCAA
A TG - GGAAGAAA T TGT CACCA TGTGAAAGAA T CGT AAA TG - - - GT T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCACA T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACACAAAC T - GC T AGC T A T T AC T AACCACAA T T T A - - - - AC TGT AACA T AAA T
A TG - GGAAGAAA T TGT CACCA TGTGAAAGAA T CGT AAA TG - - - GT T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCACA T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACACAAAC T - GC T AGC T A T T AC T AACCACAA T T T A - - - - AC TGT AACA T AAA T
AGGGAAAACA TGCCA T CACCA T T T T AA TGAA T T A T AAA TGT AAA T T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCACA T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAAAA - - - - - C T A TGCGT T T T T AGA T - T AA T T T A - - - - GC TG - - - - A T AAA T
AGGGAAAACA TGCCA T CACCA T T T T AA TGAA T T A T AAA TGT AAA T T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCACA T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAAAA - - - - - C T A TGCGT T T T T AGA T - T AA T T T A - - - - GC TG - - - - A T AAA T
- - - - ACGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAA T A T CCAC T T ACAC T C T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACACAAACA - - - - - - - - - - - - - CAAACACAAACAAACACAACAAAACAAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTG - AGAA T A T CCA T CCC - - - - - - - - - - - - - T CAC T A - - - - - AA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGA T AAGAAGCAGC T CACAA TGCAA T ACAG - - - - - - - - - A T TGAAGA
GTG - AGAA T A T CCA T CCC - - - - - - - - - - - - - T CAC T A - - - - - AA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGA T AAGAAGCAGC T CACAA TGCAA T ACAG - - - - - - - - - A T TGAAGA
GACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - AA T T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCGT A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T T T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TG - - - - T T T T T CA T AAAAAA
GACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - AA T T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCGT A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T T T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TG - - - - T T T T T CA T AAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T - - - - CGGGT C T T ACACAGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCCAAA T C T ACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T T T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T T AGTGGT ACAGT T A T T T T AGA T A T AAAAGT AC - - - - - - - - A T CGGCAA
A TG - GGAAGAAA T TGT CACCA TGTGAAAGAA T CGT AAA TG - - - GT T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCACA T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACACAAAC T - GC T AGC T A T T AC T AACCACAA T T T A - - - - AC TGT AACA T AAA T
A TG - GGAAGAAA T TGT CACCA TGTGAAAGAA T CGT AAA TG - - - GT T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCACA T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACACAAAC T - GC T AGC T A T T AC T AACCACAA T T T A - - - - AC TGT AACA T AAA T
AGGGAAAACA TGCCA T CACCA T T T T AA TGAA T T A T AAA TGT AAA T T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCACA T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAAAA - - - - - C T A TGCGT T T T T AGA T - T AA T T T A - - - - GC TG - - - - A T AAA T
AGGGAAAACA TGCCA T CACCA T T T T AA TGAA T T A T AAA TGT AAA T T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCACA T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAAAA - - - - - C T A TGCGT T T T T AGA T - T AA T T T A - - - - GC TG - - - - A T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAGT AGGT T AAGCAA TGT T T A T TGC T ACAA T A T TGA T T T TGGT AAC T CAGAG
G - - - AAGACAAA T CGAC - - - - - - - - - - - T T ACGACAA T T - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T AAC T T A T T T AAC T AGT T T AA T T T T AAGGC T A - - - AA T T T AA T T T CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGACGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T TGCAC TGCAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T TGA T A T
A - - - AGAAC T T AAAG - - - - - - - - - - AA T T T A T T A T T A - - - - AAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAA - T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T T CA T T CGGC T A T CAAC T CGT C T CGAGT T T AGCAG - - - - - - - C T T CA T C TGGA T
A TGAACAACGCCAAC T C - - - - - - - - - A T T T A T T A T AAA T A T - A T T T T T CA T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA T T A T T C T T T CGCGTGGAACCAC T C T C TGACA T T T A T AA
A TGAACAACGCCAAC T C - - - - - - - - - A T T T A T T A T AAA T A T - A T T T T T CA T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T CA T T A T T C T T T CGCGTGGAACCAC T C T C TGACA T T T A T AA
- - - - ACGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAA T A T CCAC T T ACAC T C T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACACAAACA - - - - - - - - - - - - - CAAACACAAACAAACACAACAAAACAAACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C TGT AA TGT CA TGCGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAA T T T C T T A T TGA T T T T A TGGAAAGGCA T T AAAAGT AGGC T T T T T C T C T A T
T T CAACAA T A T AGAGT C - - - - - - - - AGC T T AC T ACAAA TGT AGA T T T T - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACACGAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T TGCAAC T
T T CAACAA T A T AGAGT C - - - - - - - - AGC T T AC T ACAAA TGT AGA T T T T - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACACGAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T TGCAAC T
GTG - AGAA T A T CCA T CCC - - - - - - - - - - - - - T CAC T A - - - - - AA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGA T AAGAAGCAGC T CACAA TGCAA T ACAG - - - - - - - - - A T TGAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACA T AAGTGTGT TGGT A T A T T T CGGCCACACGA T T A - - - T T T T T T T CGCGAAA
- - - - - - AGCA T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CAAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAA T TGT C T T T T AA T T T T C T C T AAAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - A T T TGGAA
A - - - AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAAGC T T A - - T AAA T AGT T AC TGTGT AGAG - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AG
A - - - AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAAGC T T A - - T AAA T AGT T AC TGTGT AGAG - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AG
- - - - GGGACACCC TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAAA T TGT - - GAAACC T T AAC TGAAAAGAAAAGT - - - - - AC TGAGT T T AAAA
A - - - A T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T T A T T - - - - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACACAAAGACA T T ACCAA T A T ACAAGGGCAAA - - - - - - - - - - - - - A T A TGGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA - - - - - A T AAAC T T ACAC T AC T ACGCGGA T T CA T C T T T AC T A - - - - - - - - - - - GT CGAAA T CGGT AG
A - - - ACAA T A T A T AGT T ACCA T T TGAA T T T A T T A T T A T TG - AAAC T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT AA
G - - - AAGACAAA T CGAC - - - - - - - - - - - T T ACGACAA T T - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T AAC T T A T T T AAC T AGT T T AA T T T T AAGGC T A - - - AA T T T AA T T T CAAA
T T CAACAA T A T AGAGT C - - - - - - - - AGC T T AC T ACAAA TGT AGA T T T T - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACACGAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T TGCAAC T
T T CAACAA T A T AGAGT C - - - - - - - - AGC T T AC T ACAAA TGT AGA T T T T - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACACGAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T TGCAAC T
G - - - AAGACAAA T CGAC - - - - - - - - - - - T T ACGACAA T T - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T AAC T T A T T T AAC T AGT T T AA T T T T AAGGC T A - - - AA T T T AA T T T CAAA
G - - - AAGACAAA T CGAC - - - - - - - - - - - T T ACGACAA T T - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T AAC T T A T T T AAC T AGT T T AA T T T T AAGGC T A - - - AA T T T AA T T T CAAA
A - - - ACAA T A T A T AGT T ACCA T T TGAA T T T A T T A T T A T TG - AAAC T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAA T A T A T C T AGAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAGT AGGT T AAGCAA TGT T T A T TGC T ACAA T A T TGA T T T TGGT AAC T CAGAG
A - - - ACAA T A T A T AGT T ACCA T T TGAA T T T A T T A T T A T TG - AAAC T T - - - T A TGGT ACCAAAAAGCC TGAGCA T A T T AAA T T T T AA TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AAAA T A T A T C T - GAA T A T T A TGAGGT AAAA T A T ACAGGGT C T T ACAC T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT AA
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 size: 6095bp; fragments: 1373; full length: 0 (>=5485.5bp)
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 size: 6616bp; fragments: 1314; full length: 0 (>=5954.4bp)
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 size: 292bp; fragments: 494; full length: 57 (>=262.8bp)
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