
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3196
GCCCC T T TGGAAC T T CA T T T AC T T CA TGGT - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - T A T CA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TG - - - - - - - - - - - A T - - GC T ACACAC T CAGTGGT AA T T T T - T AA T T T AGT TG
- - - - - - T TGT AAGAAGACC T A T CCACCAAAAA T T T A T AA T AA T CACAAA T T - AACCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGAA T AGAAC T A - - - - - GGCAA T A T T TGAAA T T T C TGT C - - C T T T T AAGCGG
C T T AA T T TGCGGGT T TGT C T A T TGA T AGAAAGT T T A T C - - - GT T A TG - - - - - CA T CA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGTGGTGCA T TGG - - A T A T TGCAAGC TGAAAAGT T C T T T T ACAA T T T A TGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - A T C - - - - T AGA - - GACACA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGTGAGACA TG - A T - - A - - - - CCAC T TGGAGT T AAAGT C - T AGGT AA T T T -
- - - - - T T TGAAAA T ACC T C T CGC T CC TGAA - A T T AGCA - - - A T - - CAAA T CG - - - - A TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGGT CGCGCCG - AGGT AACGT T T T ACCGCC T T T A T T T T - - T T - GAAAA TGA
T CGCGT T TGACA T T AGAA T T C T TGGT T AGAAA T T T A T AA T CA T CAAAAA T T - T T ACCAGTGGT TGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT T ACCGC T AC - - - - A - - - - T T T T CGAAAACCA T C T CG - - - - - - - - - - - -
AGC T A T T T AA T A TGGCAA T CAC T T A T AAAG - - - - - - - - - - - A T TG - - - - T T AGACCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGA T ACAGACCG - A T - - - T T AAAAGT CCGAAA T T C T T A T A - TGAA T CA T TGA
A T T T A T T TGT CGT TGT A T T TGT T T C T TG - - AACC - - CA - - - - - T A - - - - - - GACCCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGC T CGACCA T - GC - - ACCGT T A T AGTGAA T ACGCACC T - - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGG - - - - - - - - - - - - - - AGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T - - - - - - - GAGCCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T A T T T T T A T A T T T A T T T T T T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AACCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGT TGAGAACCAGGT - - AC T CAA T A T T T AAAAGT A T T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAC - - - - - - - - GCAACA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AA T T ACA TGT T AAA T TGT T CCA TG - - A T T C T A T A - - - AGT AGAGA - - GAGT CA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT CA - - - - - - - - - - - - ACAGT T T CCAGGAA T T T CGT T C T T AGT T AGTGTG
GAGCA T T T A T A TGT A T T A T T T C T T CAAGAAAA T CGA T AACAA T - A - - - - - - - AACCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGAGACCAACAGAAA - - AGT AAAGT A T AGT AGT T AAAACA - - - - - - - - - - - A
TGGT A T T T A T T AAA T T A T T T T T CCCCAA T AAA T T T A T A - - - GT TG - - - - - - GCACCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A T A - - - A T - - - - - - - - GGT T CACGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGC T C TGT TGAAA T - - - TGAA TGCAA T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACG - - GAC T T A T CC T AA T T A - - - - GTGCACCACGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGCGTGCACC T - AC - - G - - - - AAC T CCAACA T T T T T T T A - - - - - - - - - - - -
GT CAG - T T CAGT T T T CAGT TGT T TGT T AAA - - - - - - CAA TG - - T A T AAA T C - - - - - A TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGT A T TGACGGT - A T - T AA T T A - - - - - T AA T AGT AC T T T - - T - - T T AGT T C T
A T ACC T T CA T A T T T C T A T TGGT T TGT TGAG - - - - - - - - GAAA T - A - - - - - - GCGGCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGC T AACGG - - - GT - - A T C T A T A T T T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGCCGT T T AACA T T T T T T C T A T T CCC T T - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - C T T ACCCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGTGTGGACC TGGGT - - - CCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T - G - - - - - - GAACCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T C T A TGA T AACGGT T AA T - - A T CCA - A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGT T TGA TGA T - GA T A - T AA T - - AAAA T AGAGT CA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACC T TGT A -
GT A T T T A T AGAA T A T T T T T T A T TGC T CGGAAGT T T A T AA T TGC T A T AGA T C - CACCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGGCGACAC T AAGT - - A T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
CCA T A T T TGAAAACACA T T TGA TGA T AGAA - - - - T A T A - - - AC T A - - - - T TGC T CCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT TGT C T C TG - A T - - - C TGA TGT A T TGAAAGT A T T T C T A T TGT T AAGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACG - - - AC - - - - - - - - GGAGCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGTGT AGAGGAA - - - - AA TGAAACGT T AAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T T AAAGAAACA T T T T T A T C T CAAA T A T T TGT C - - - A T T A T AAA T TGGAACA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGAGT TG - - - - - - - - - - - ACGA TGA T CCAACGT TGCC - - - - - - - - - AGA T T A
CGT AA T - - - AA T A TGCAA TGGT T T - - - - A T AA T T T A - - A T A - - T A - - - - T T - TGGCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGC T T A TGGCGA - - T TGT CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T ACA T C T A T CGA T A T T T T T AA T A T CGA - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - CAGTGGAA TGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGC T CAAACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACCC T T TGAAAC T ACA T T CGT T T C T T AAAGA T T - - - - A T AA T - - - - - - - - T C TGCACGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TG - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - T T T AAGTGT A T C T T T T T T T ACAAAAAA T T T A T AA T AA T T A T AAA T TGCACCACGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT T - - - - - - - - - - - - AC T CGTGA T T AGCA T T CGGT T T - - CGAA T CCGTGT
ACGT A T T T T AGA T T T CAAC T T T TGCAAAAA - - - - T A T A T TGA T TGT AAGT T CGAACACGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGCA T AGGAA T AGGT - - - T T A T AAA T T T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T T T T T T T T A T T T T AA T T AC T C TGCGAGAAC T T A T T A T AA T T A - - - - T TGACCCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAG - A T TGACA T T T C T T T CAGT TGC TGAACC T A T CGCCAAC T T T CAA T - - - - - - - AACAC T AAGTGTGCACCAC T AA T T AAC T T T
GCCCC T T TGGAAC T T CA T T T AC T T CA TGGT AAGT - - T AA T ACGT C TGAA T T - GCCCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC T AGGCC T TGGAAGGCAGGT CGA T AA T CAC T T AA
T ACCA T T T ACGC T T T T T T ACA T T T T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGCAA T AAAC T C - GT - - - T CAAC T T T C TGAAACAACC T T T - - - - - - - - - - - A
CA T AA T C T A T A T T T A T T T T T A T A T ACCAAC - - - - T A T AA T AA T T A - - - - T - - T A T C T AGT ACA TGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT T C TGAC TG - GT - - GGTGGCAAA T TGAAA T T A T T T T T A T TGT C TGT T T A
- - - - - - - - - CAAC T T AAAA TGT T C T T AGA T AA T T T AC T A T AA T T AAAAACC T TG - CA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT T TGT TGA T AA T A TGT CAGGT T A T T TGAGT T A T T T CGCAGACC T A T T AA
T CCCC - T TGAC T TGACAC T T C T T C T T AG - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - CA TGA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGC T ACACC TGG - - C T A T CAGTGT T CAGAA T T TGA T T T - A T TGT T AAGT T T
A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - A T AA T T A T AGA T T - AA T AA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C TGGCAAGGC T T AAC T T TGT A TGTGCC T AC T - - - - - AGCAACAGTGTGTGA T T A T T T TG - - - - - - - - - - - -
T A T CAC T CAC T AGT ACA T T T T T T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC TGGT ACCAGT AGGC T A TGGAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT T CCAACCG - - - - - A T T AA T C T A T T AAGGT T A TGT T T - T AA T T A T T T T A
A T A T A - - - A T A T T T A T A T T T A T T T T A T A - - - - - - GA T AC T AGT T A T AAGT TGGCCCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGTGT AGCC TG - - - - - - - - - - T A T T AAAAAAA T A T T T T T - - - - - - - - - - - G
A T T AGGT TGGCAA T CCAA T T A T T CCAAA - - - - - - T A - - - - - A T - - - - - - T TGGCCAA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T T AGCGA T A T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CGAAAAAA T CGGT T A - C TGA T CA T T CA
TGT T A T T TGCAAA T T CCGC T AC T T T T AA - - - - - - GACA - - - A T - - - - - - - - GAC T C T CGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT T C T AC T AG - - - - - - T T CACACACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGACA - - - AGA TGCGTGGTGCGT C TGTG - - AA T T - - T A - - - A T TG - - - - - - GAGT T A TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT T A TGGCCC - GT - - A T T A T T CGGT CGAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - AA T A T ACAA T A - - T A - - - - - - GCAGCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGAAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT CGT CAGT AAA T AGAA T A T T T T A T T CGGGA T A T T T T T A T AAA T AAA T AA
ACCAA - T T C - - - - C T CAC T TGT T T A T - - AA - - - - T A T AA TGA T T AAAAA - - - - - - - ACGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - C T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGC TGGT AGT A T AA TGAAAAA T T AAAAGT A T T T T - - TGAA T AAC T T A
- - - - - - T T T T AGT C T CA TGT A T T T - - - - AAAA T T - - - - - - - - - - - T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT TGT ACC T AGA T A T AC T AGGCC T TGGAAGGCAGGT CGA T AA T CAC T T AA
CGTGA T T C - GGT T T T CAA T T A T T T T AC TGAA T C T T A T AA T AAC T A - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT CCGCACCAAAAC TGC T AA T T A T T CAAGGGCAAA T T T - TGT AAAA T AAA
GT A T T T T T - T A T T T T T A T C TGT - - - - - - A - - - - - - - - - GAAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT T AG - - - - - - AC - - A T T CGT ACA T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CGT C T T A T AAA T AAA T A T AC T T CGTG - - AGT C - - AA - - - A T T A - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGGT AA T AC T A - A T A T AA T AA T ACA T AAAAGC TGC T T T AC T T A T T ACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAA TGT A TG - - GAACCACGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - A T A - - - - - - - - - - GA T CCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGC TGT A T CGAAAA - - AACAA T CCGA T A T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T CA T T T AC TGT CA T T A T TGT C T CGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT ACA T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGG - - - - - - - - - - - - - - AC TGA - - - - - - GCGT T TGCA T T - - T TGT T AAGT A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGT A T T CCCC T A - A T - - A - - - - CGGGT T AGT T T T A T C T T T - - - - - - - - - - - A
CGTGA T T T AGGT T T T CAA T T A T T T T AC TGAA T C T T A T AA TGAC T A - - - - T T - AACCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGC TGGAACGT AA - A TGC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - ACCCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGC TGGT ACCA T - ACA T - A TGGAGGAC TGAGGA TGT T T TG - T AGT T A T TGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGACCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT CCCGAC T AAAC T T A T CAAAACGT T T A TGGT AAGT T CA T AAC TGAC T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AC T AGGCC T TGGAAGGCAGGT CGA T AA T CAC T T AA
- - - - T A T TGAAGA T T T T A T T A T T - - - - - AAAA T T T AAA T T AA T T A T AAC T TGAACCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T - - - - AAAAC T T T T AC T AAC T A T T C T T TGTGGCA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T A T T T - - - - A T T T AA T T T T - - - - - - AAAGT T T A T A T AA T T T A T AAA T TGGCACA TGGGGGTGACAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T A T T T - - - - A T T T T A T T T T T - - - - - AA - T T T - - GAA T AA T T A T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - GAC T C T AGT T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCCCGT T TGAAAGAACA T T T T T T C T T TGAA - AGT T A T AA TGGT T A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C T - - A TG - - GT AGCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - A - - - - - - T A T TGAGT A T A T T T T T - T AAA T T A T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGA T T ACCA T T T A - - - - - - - - - T CAGT T AAGAGCGT T T T T A T AAAC T A T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGTGGAGAAGGAAAA T T TGAA T T T A T T AA T T T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGA TGGCAGT CA T ACA T - T AGT - - AGT T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGTGGAGAAGGAAAA T T TGAA T T T A T T AA T T T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGA - ACAAC T A - - - - - - AAA T A T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGAGTGGCAC T A - ACA T - - - - - - - - - T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T T T AGTGGAGAAGGAAAA T T TGAA T T T A T T AA T T T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGT T - T T AACCAAGT AA - - - - - C T AAA T AGAAA T T CGGT T A T A T T T T AC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T T AGTGGAGAAGGAAAA T T TGAA T T T A T T AA T T T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT - - - - - - - - - A T - - - A T A T AAAA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGT T - GCGACCG - GT AC - - - - - A T CA T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T T AGTGGAGAAGGAAAA T T TGAA T T T A T T AA T T T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACGGAGT TGACA T T T C T T T CAACAGT CAA T T T CGACGTGCCAGGC T - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T - G - - - - - - - ACCCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T C T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGCGT ACA T CA - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGTGGAGAAGGAAAA T T TGAA T T T A T T AA T T T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T - - A T AGTGAC T TGA T AAACCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAA T T A T T T A T T T T A TGGT T C T TGGT A - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAA T T A T T T A T T T T A TGGT T CAGCA T T - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGG - - - - - - - - - - AC - - - C TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGT T CAAACGT - A T - - AA TGAAAAA T T AAAAGT A T T T T - - TGAA T AAC T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A T - - - - - GA T C TG - AG - - A - - - - AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T AAAAA T A T A T A TG - A T - - GCAAGAGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T T T AGTGGAGAAGGAAAA T T TGAA T A T A T T AA T T T T - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACA - - - T TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGA T CGACGCCAAGT ACA T T T CC TGA T TGACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACGA T T T AACACAGAGT TGACA T T T C T T T CAGT T A T T T A T T T T A TGGC TGGAACGT AA - A TGC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - A - - - - - - T A T TGAGT A T A T T T T T - T AAA T T A T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - GGGT CACGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T - - - - - - GAC T CA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - GCACCA TGGGGGTGT CAGTGGAA T AGGAAAA T TGGAAAC TGT CA T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3196bp; fragments: 2220; full length: 0 (>=2876.4bp)
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 size: 3506bp; fragments: 2221; full length: 0 (>=3155.4bp)
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 size: 3058bp; fragments: 2186; full length: 14 (>=2752.2bp)
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