
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2076
- - - - T T T T T T TGC T T ACAACCAA T T C T AAAAAGT - AAAGT AAAAA T A T AC TGT CAGAGA T T AA T AAAA T T T AGAAGT AAAGT CGCGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - AAAAAACAAACAGAA T A T CAGCAA T T A T T ACAAAAAA T A T AA T A T AACCAAGC T A TGGA T TGGT TGAAAGAGT CAA T AGT A T T A T T A T T CCAGA
AAAA T T T T CCC T T T T ACAC T TGA - - - - - AGAGACAAGAGT T T CAACA T TGTGT CAGAGA T T AA T AAAA T T T AGAAGT AAAGT CACGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - AAAAAACAAACAGAA T A T CAGCAA T T A T T ACAAAAAA T A T AA T A T AACCAAGC T A TGGA T TGGT TGAAAGAGT CAACAGT A T T A T CA T T CCAGA
A T CGGCA T CC TGCC - - - - - - - - - - - - - - AAAAA - - A T T ACA T T AAAAACGTGT CAGAGA T T AA T AAAA T T T A T AAGT AAAGT CGCGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCGT T C TGC T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGGAAACCAAC TGT CAGAGA T T AA T AAAA T T T AGAGGT AAAGT CACGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - AAAAAACAAACAGAA T A T CAGCAA T T A T T ACAAAA T A T A T AA T A T AACCAAGC T A TGGA T TGGT TGAAAGAGT CAACAGT A T T A T CA T T CCAGA
AAAACGGTGT CGGCGA TGGC T A - - - - - - AAGTGCAGA T CGC TGA T A T A T T TGT T AGAGA T T AA T AAAA T T T AGAAGT AAAGT CACGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T AAA T T TGT T T TGA T AA T T T CCAGT C T C T TGA T AA T AGA
T AGCA T T TGT T A T T T C T AAGT T - T T T TGACAAGCAC T AC T T CGACAGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T T AGAC TGT T AGC TGT CGT C T AAAGA T T T AGT T T T T CAGA
A TGACACCGACA T T AACAGT CCGT T T T A TGGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CAGAGA T T AA T AAAA T T T AGAAGT AAAGT CACGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AA T T T T T AAACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGACGT CCA T CGT TGCCAAACAA T T T T A - - - - - - AGT T A T A T T A T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAACAAACAGAA T A T CAGCAA T T A T T ACAAAAAA T A T AA T A T AACCAAGT T A - GGA T T T AC T TGAGCCACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAACAAACAGAA T A T CAGCAA T T A T T ACAAAAAA T A T AA T A T AACCAAGT T A - GGA T T T AC T TGAGCCACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAGGGT T T TGT T T AAACC T CA T T T T AAAAAACAGTGAA T C T AAA T T AGTGT CAGAGA T T AACAAAA T T T AGAAGT AAAGT CACGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT TGT T T CAAAA T A T TGAC TGAA T T AC T AAC T CA - -
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 size: 2076bp; fragments: 109; full length: 0 (>=1868.4bp)
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