
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1527
- - - - - - - - - - - - - - GT T CA T TGACCGT TGGAG - AG - - - - - - - - - - - - - CC TGTGGCGGA T CGACA T CGA T AAGT A T A T CCCAACCAGGGT TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC T AA T A T CGGAGAA T A T T CAACCACCAGAA - - - - - - - - - - T CACACACA T T T T T C TGCCACAGAAC T AA - A T T T AAGGT T
A T AGC T T AAAGC T T T T T CC T T CA T AACCCA T A - TGG - - - - - - - - - - - T AA TGT AGCGGA T CGACA T CGACAAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC TGAGAACGGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - - T CACACA T A T T T T CCCACAC T AAGA T T T C - A T T T TGA T T T
- - - T T T T T - - - - T CGT A T T A T T T T T ACACA T T - - - A T T AA T TGTGAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAA T CAAACCAA T T T T CAC T AAACAGAACCAAAA T C T T AAAA T
CGAC T T CGA T AA T T A T C T T T T T T T T T T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC T AA T ACCGGAGAA T A T T CAACCA T CAGAA - - - - - - - - CA T CACACA TGA T T T T CCCACACGA T AAAAA - ACA TGAAACC
AGAC T ACAAAAAGGGCGT A T T T A T T C T CAAGG - - - - - - - - A T A T AGAGT C TGTGGCGGA T CGACA T CGACAAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - GT T CA TGTGT T T T T T C T A T AAGCGGT T CGAGGA T A T CAGGTG
A T T T TGT ACA T T T AACA T A T C T A T AA T T T A T A - - - - - - - - A T ACAC - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - T T T T A T ACACA T T T CAAC T T A T T A T TGA T ACAA T T CAAAAC T
AAGT A T TGAGGGT T T CA TGT T T A T T A T T CAAG - - - A T T A T A T A T AA - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T A T T A T T T T T T T T T A T T AA T AGT T T TGT - AC TGCGT AC T
AGA TGT CAC TGTGT CCA T CC T TGC T A T C T C T A - - - - - - - - - - ACGA T T C T TGTGGCGGA T CGACA T CGACAAGAACAC T CCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T TGAAGT T AA T A T CC T T T T TGT CAACGA T TG - - A T A T - - - - - AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - AGA T A T A T TG - - - - - - - - - - T A T ACAAAC TGGGT A T T A TGT T
T CAA T T T AAAC T TGGT T T CCA TGC - - - - - - - - - - GGT T A T A T A T AA - AA T TGTGGCGGA T CGACA T CGA T AAGCACACCCCAAGCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - T C T A T T A T T AGT CAACCCAAA T AA T AACGGAGAA T A T T CAACCAC T AGAA - - - - - - - - C T T CACACA T A T T T T C - - - CCACAAAA T CAA - A T A T CAGGT T
AAA T TGT A T T A T T T ACC T A T T T A T TGAA T T T A - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC T AA T AACAGAGAA T A T CCAACCACCAGAAACA - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T CCCACAA T A T A T A T A T - - - - - - - - - - -
CCAAC T T AAAA T C TGT A T C T CAGT AACGGGT A - TG - - - - - - - - - - - - - - T TGTGACGGA T CGACA T CGACAAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - T AG - - - - - - - - - T T CCA T CAAA T AAC T AC - A T T T TGG - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T TGC T T T - - - - - - - - AACA T A T A T A - - GAC - - - - - - - - - - CGACA T CGACAAGCACA T CCCAACCAGCGT TGT T AAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T - GT TGA T A T T T A T T T T CC T T AGA TGTGAAC T - - AGC T T AGA T A
C T T T T C T AGT A T TGGT T T AACC T T AGTGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGTGGCGGA T CGACA T CGACAAGCACA T C T CAA T CAGGGT T A TGT AAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AGT T T T AAAA T AC TGGGCC
AAAAAGT A T CA T A T C T C T A T T CGGT T T CGAAGA - - - - - - - - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T C T A T CAAAAC T T T AC - - - - - - - - - - -
- T A T T CCAAAGAAGT CC T T T A T T T T A T AAC T A - - - - - - - T T T A TGAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC T AA T AACGGAGAA T A T T C T CA T AGAA - - - AC - AAA T AAC T T T C T C TGGT C T T CGTGT CGTGT T T ACACAA T T TGCAA T T
AAC T T T T AAA T A TGT CGT T AC TGT AACACA T A - - - GT AACC T T T AA - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC T AA T AACGGAGAA T A T T CAACCACCAGAA T CCA T - T ACGCCACA T AGCCCCCCCCCC T C T TGAA T - - - - - - - - - GT A T C
AAA T T CCG - - - - T A T TGT A T T T A T T A T A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - AA T TGTGGCGT A T CGACA T CGACAAGCACA T CCCAACCAGG - T TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - T C T A T T A T TGGT CAACCCAAC T AA T AACGGAGAA T A T T CAACCACCAGAAACAAA T T ACA T C T CA T CCAC T T CCCA T T AAAAACAC TGAA T T T T CAGGT T
AAGTGT CAA T AA T AAC T T ACAAA T T T CA TGTGA TGGT T T T AC - - - - AGC T TGTGGCGGA TGGACA T CAACAAGCACA T CCCAACCAGGA T TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAC - AGA T ACCAC T AAGT T ACAAAAA T TGT TGT CAGAA T CAAAAACC
AC T T T T T AGGGAC T AAGT A T A T T T T AA T AA T A - TGA - - - - - - - - - - - T A T TGTGGCGGA T CAACA T CGACAAGCACA T CCCAACCAGGGT T A TGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T CACC T T ACACAGAGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT T T TG - - - - A T TGGT CAGCGT C T T T AA T - - - - GT T A T A T - - - - - T T T TGTGGCGGA T TGACGT CGACAAACACA T T CCAACCAGGA T TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC T AA T AACGGAGAA T A TGCAA - - - - - - - - - - - - GA T - - T T T CACA T C TGT C T T T C T C T T ACAGC T T CAACAA T A T A T A T A
AAAGT T CGT AGGTGGCGC T ACCAGT A T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGCA TGGT A T T AA T A T T CA T CAA T T A T C T TGAA - - - - - - - - - - -
T CA T T T CGT AAAACGC T T C T ACGC T ACAGGCG - AGGT C T T A T A - AG - AC T TGTGGCGT A T CGACA T CGACAAGCAC T T CCCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - T C T A T T A T T AGT CGACCCAAC T AA T AACGGAGAA T AGT CAA TGACCAGAA - - - - - - - - CA T CACACA T A T T T T C - - - CAACAGAC T T CC - A T T TGAGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T TGT T C T - - - - - - - - GT T AAAC - - - - - T A T TGTGGCGGA T CAACA T CGA T AAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - T A T A T T A T T AACCAACCCAAC T AA T AACGAAGAA T A T T CAA - - - - - - - - - - - - AAC - - - - T CACACA T A T T T T CCCACCA T A T T T A T T AAGACGT AAA TG
ACAAC T T A - - - - TGGT T T CCC T T CCAC TGA T T A TGG - T A T A T - - - - - AAC TGTGGAGGA T CGACA T CAACAAGCACA T CCCAACCAGGGC TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - AGT T ACAC T AAC T CA T CAGT TGT A T TGAAAGAA T A T T T TGCC
GAA TGGT A - - - - CGGCA T C T CCGT T A T T AGT - - - - GT T ACGTGT AAA T T T TGTGGCGGA T CGACA T TGACAAGCACA T CCCAACCAGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AAA T CAGGACAA T T TGCCAACAA TGT T T A T AAAA T T T TGAACG
A T A T T T T AC T AGCC T T ACC T T T AACA T T AACCC - - - - - - - - - - - AA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - T CGA T AAGCACA T CC T AACGGGGGT TGTGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TG - GCAAA T A T C T A T A T T C T T CCAC T A T T T CCAGAC T C T T C TGT C
AAA T T T TGAAGGT T T T A TGAA T T T - - - - - - - - - - - GT T A T A T A T AA - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T A T T AGT CAACCCAAC T AA T AACGGAGAA T A T T CAACCACCAGAAACAAA T AACA - - - - - - - - - - - - - - C T T T T A T AGAA T CACAAAA T AGAA T C
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 size: 1527bp; fragments: 936; full length: 0 (>=1374.3bp)
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 size: 1928bp; fragments: 505; full length: 0 (>=1735.2bp)
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 size: 4072bp; fragments: 102; full length: 10 (>=3664.8bp)
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