
Start crop Point End crop Point

MSA length = 12430
T C T T T T AAAGGAAA - - - GT C TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAGACGT T A - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAGACGT T A - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T AAA T
A TGT T T AAAAAACA T T AA T TGAGGT T T AA T CA T AA T TGC T - CAA T CAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAAC T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - T A T AAAAGAA T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAAC T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - T A T AAAAGAA T - - - -
CA T C T AGAAA TG - - - - - - T T T TGT C T T T A T T AA - - - - - - - - AAACGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAAC - AGCA T T CA T T A - - AACGT AAA T T A T - - - - - - - - - GT A T AAAA TGT T - - - -
CA T C T AGAAA TG - - - - - - T T T TGT C T T T A T T AA - - - - - - - - AAACGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAAC - AGCA T T CA T T A - - AACGT AAA T T A T - - - - - - - - - GT A T AAAA TGT T - - - -
AAC T T T AAAACACG - - - A T T T T AAC T T T A T T AAAAA T AC TGC T A T TGT TGT TGGA T T T TGT A T T A TGT T T A T C TGT CACGCAC TGA T CACA T T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T C TGCAAAAGCGA T AAA T C TGT CC T C - - - - - - - - - - - - - GAAGT CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T T AGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAAACACCCA T CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T C TGCAAAAGCGA T AAA T C TGT CC T C - - - - - - - - - - - - - GAAGT CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T T AGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAAACACCCA T CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T T T AAAACACG - - - A T T T T AAC T T T A T T AAAAA T AC TGC T A T TGT TGT TGGA T T T TGT A T T A TGT T T A T C TGT CACGCAC TGA T CACA T T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAC T CGACGGGCAAGCGT T T CA T TGT A T C T CAA - ACAC - - GAA T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAACAA T T T - - T AC T AC T A T AAA T AGAG - - - - GA TGGT A T CAAA T T T TGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAACAA T T T - - T AC T AC T A T AAA T AGAG - - - - GA TGGT A T CAAA T T T TGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACA T C T A T T T - - - - - - ACGA T AGA T TGT A - - - - GA TGA T AAACA T A T T T AAA T
A T A T T AAAGAAA TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAC T T A T AC T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AC T CGAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAAACAC - - AAAAC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAAC - AGCA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - AAA T T T T - - - -
T T AC T CGAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAAACAC - - AAAAC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAAC - AGCA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - AAA T T T T - - - -
T A T C T T AA T T T - - - - - - - T C T T ACCC T T A T T AAA - ACAC - - AGAA TGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAAAAA T T TGT TG - - GA T A T T AA T AA T - A T AAGA - - GT A T AAAA T T T T - - - -
T A T C T T AA T T T - - - - - - - T C T T ACCC T T A T T AAA - ACAC - - AGAA TGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAAAAA T T TGT TG - - GA T A T T AA T AA T - A T AAGA - - GT A T AAAA T T T T - - - -
T T A T T TGAAGCAC - - - - - T T T T A T C T T T A T T AA - - - - - - - - T AAAAAC TGT TGGA T T T TGT A T T A TGT T T A T C TGT CACGCAC TGA T CACA T T T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T TGAAGCAC - - - - - T T T T A T C T T T A T T AA - - - - - - - - T AAAAAC TGT TGGA T T T TGT A T T A TGT T T A T C TGT CACGCAC TGA T CACA T T T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGT T TGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGC T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T T CGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAAACA T T T - A T AAAAA T A T T A T C T AGAC T AAGGCAGCGT A TGGT TGT - - - -
T T CC T AA T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAAC - A T CA T C T - - - - - - - - - - - - - - T T A TG - TGAGACG - - - - - AAA T T T C - - - -
T T CC T AA T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAAC - A T CA T C T - - - - - - - - - - - - - - T T A TG - TGAGACG - - - - - AAA T T T C - - - -
T CGT CGAGCGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACCCAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAAA TGT T T AGT AC T AA TGCAAA T T A TGA T AAGA - - GCAAAAAA T T T T AAA T
CACCCAGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAACAAA TGT T T AGT AC T AA TGCAAA T T A TGA T AAGA - - GCAAAAAA T T T T AAA T
T T T T T AAAGT T ACGA T AAA T T T A T T T T T A T T T ACAACAC T TGGGGT TGTGT TGGA T T T TGT A T T A TGT T T A T C TGT CACGCAC TGA T CACA T T T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T AAAGT T ACGA T AAA T T T A T T T T T A T T T ACAACAC T TGGGGT TGTGT TGGA T T T TGT A T T A TGT T T A T C TGT CACGCAC TGA T CACA T T T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T C T CAAAA T - - - - - - - - T T T A T C T - - - - T AA - - - - - - - - GCA T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAAC - AA T A T T CA T T A - - AA T A T AGAA T A TGA T AAGACGA TGT A T AC T T T T - - - -
T A T C T CAAAA T - - - - - - - - T T T A T C T - - - - T AA - - - - - - - - GCA T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGAAGAGAAGT T T AA T TGGT ACCA T AACCAGCGCAAAAGA T ACAAC - AA T A T T CA T T A - - AA T A T AGAA T A TGA T AAGACGA TGT A T AC T T T T - - - -
T CA T T T AAAGGGTG - - - - - - - - - - - - - - ACAAAA - ACAC T T AAC T AA T TGT TGGA T T T TGT A T T A TGT T T A T C TGT CACGCAC TGA T CACA T T T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T T T AAAGGGTG - - - - - - - - - - - - - - ACAAAA - ACAC T T AAC T AA T TGT TGGA T T T TGT A T T A TGT T T A T C TGT CACGCAC TGA T CACA T T T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 12430bp; fragments: 191; full length: 0 (>=11187bp)
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 size: 12784bp; fragments: 332; full length: 0 (>=11505.6bp)
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 size: 267bp; fragments: 48; full length: 47 (>=240.3bp)
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