
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1684
AA TGCC TGT AA T T AACA T T A T T AA - - - A T AAAAGGT A TGA T AA T TGACGA - - T T AAA - - GT AAAGACCCCA T A T A T AAAC T A T A TGT TGGACCACCC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T AGCACCC T CGAAA TGT T T AC T T T A T T TGA - - - - - - T AGAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCA T CA TGAC T - - - - - - T AAGT CAGAAA T A T AGAC T CAA T AAAAACGT
GA T C T C T T T C T CC TGACCCC T TGAAAAGTGAAA - T T T T AC TGGTGAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGAA T T T T A T TGAA T A T T T T T AA T AAAAAAAGT T T T T AC T AAA T AA TG - - - A T T ACAA T T T AGT AA T ACC T CC T AGGTGCGAGGT T A T T AAA T A TGT
T ACA T C TGT AA T T T AGA TGT T TGT - - - - - - - - - - T TGT AA T AC T TGT TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGAA T T T T A T CGAA T A T T T T T AA T AAAAAAAGT T T T T AC T AAA T AA T A TGCA T CACA T CCCCGT AAAGCGGT T A TGACGAGAGGACAA T AGAGAGGT
GGGACC T C T AA T A T AGCC T T C T AAGGGACAA T AGT CA T AACAGGGACC T T T AA T A T AC TGT AAAGACCCCA T A T A T AAAC T A T A TGT T AGACCACCC TGT - - - - - - - - - - GA T TGAA T T T T A T TGAA T A T T T T T AA T AAAAAAAGT T T T T AC T AAA T AA TG - - - A T T ACAA T T T AGT AA T ACC T CC T AGGTGCGAGGT T A T T AAA T A TGT
T A T AA T T A TGAA T T T AA T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T A T C T T AGT T T AA T TGT AAAGACCCCA T A T A T AAAC T A T A TGT T AGACCACCC TGT - - - - - - - - - - GA T TGAA T T T T A T TGAA T A T T T T T AA T AAAAAAAGT T T T T AC TGAA T AAAA TGCA T CACGT T CCCA T AA T ACGGT T A TGACGAGAGGACAA T AGAGAGGT
AA T CC T CGT C T T T T CAAAAGC TGT AAGA T AAAAGT T AAGAAGA T CA T T T T TGT T AAAC TGT AAAGACCCCA T A T A T AAAC T A T A TGT T AGACCACCC TGT - - - - - - - - - - GA T TGAA T T T T A T TGAA T A T T T T T AA T AAAAAAAGT T T T T AC T AAA T AA TG - - - A T T ACAA T T T AGT AA T ACC T CC T AGGTGCGAGGT T A T T AAA T A TGT
AA T CC T CGT C T T T T CAAAAGC TGT AAGA T AAAAGT T AAGAAGA T CA T T T T TGT T AAAC TGT AAAGACCCCA T A T A T AAAC T A T A TGT T AGACCACCC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - CC T ACAA T A T A T T AA TGAGACCGAAGAACAGAC T C - - - - - - - - - - -
AA T CC T CGT C T T T T CAAAAGC TGT AAGA T AAAAGT T AAGAAGA T CA T T T T TGT T AAAC TGT AAAGACCCCA T A T A T AAAC T A T A TGT T AGACCACCC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - CC T ACAA T A T A T T AA TGAGACCGAAGAACAGAC T C - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T T AGTGT T AAA T AA T AGTGT T T AAA T AAA T TGTGAC - - - - - - T A T
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 size: 1684bp; fragments: 151; full length: 0 (>=1515.6bp)
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 size: 2142bp; fragments: 151; full length: 0 (>=1927.8bp)
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