
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6474
T TGAAA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T A T T T AAA - - - - - - - C TGTGGTGACAA TGT TGAAAGCGACA T T CC T AC T C T A T CC T TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - AA T T T T T AAAA T AAA T AAGT T T AACA T T T T A T AA T AAAAA T T AAGT A T T T
T TGAAA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T T A T T T AAA - - - - - - - C TGTGGTGACAA TGT TGAAAGCGACA T T CC T AC T C T A T CC T TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAAA TGCA T CA T C T T CCAAAACCGT AAAAGT TGT CACAAAA T AGAC T T TGTGGTGACAA TGT TGAAAGCGACA T T CC T AC T C T A T CC T TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - TGT T T T TGAAA T AGAAAAGT T T A T CA T C TGGTGA T A T AAAC TGAGT AC T T
T CAAAA TGCA T CA T C T T CCAAAACCGT AAAAGT TGT CACAAAA T AGAC T T TGTGGTGACAA TGT TGAAAGCGACA T T CC T AC T C T A T CC T TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGA T T TGT ACAAAA T T CAAACCCGT T AAA T T T AGT ACAGCA T TGGT CGTGTGGTGACAA TGT TGAAAGCGACA T T CC T AC T C T A T CC T TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - AACA T T T AAACAAAAAAAGT T T AACA T T T T A T AA T A T AAA T T AAGAA T T T
TGAGA T T TGT ACAAAA T T CAAACCCGT T AAA T T T AGT ACAGCA T TGGT CGTGTGGTGACAA TGT TGAAAGCGACA T T CC T AC T C T A T CC T TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAGAGT T CA T AAAACC T TGACGCCGC TGACGT T C T T T CAGT - - - - - - - A TGTGGTGACAA TGT TGAAAGCGACA T T CC T AC T C T A T CC T TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGTGGCGCCA T T A T AACC T AAAA - - - - AAGAA T AA T AA T AAA - - AGAAA T TGTGGTGACAA TGT TGAAAGCGACA T T CC T AC T C T A T CC T TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - AA T T T T CAA T A T T AAAAGGT T T AA T A T T T T A T AA T A T AAA T T AAGT A T T T
CGTGGCGCCA T T A T AACC T AAAA - - - - AAGAA T AA T AA T AAA - - AGAAA T TGTGGTGACAA TGT TGAAAGCGACA T T CC T AC T C T A T CC T TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AGGC T CGA T A - - - - - - - - - - - - - - T AGGT T C T A T AC TGT A T ACGGGT TGTGGTGACAA TGT TGAAAGCGACA T T CC T AC T C T A T CC T TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - AA T T T T T AAAA T AAAAAAA T T AAACA T T T T A T AA TGT AAA T T AAA T A T TG
T A T AGGC T CGA T A - - - - - - - - - - - - - - T AGGT T C T A T AC TGT A T ACGGGT TGTGGTGACAA TGT TGAAAGCGACA T T CC T AC T C T A T CC T TGGTGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6474bp; fragments: 66; full length: 0 (>=5826.6bp)
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 size: 6642bp; fragments: 66; full length: 0 (>=5977.8bp)
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 size: 282bp; fragments: 27; full length: 13 (>=253.8bp)
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