
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1117
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGC TGGG - - AGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T CC TGT T AA T T T T A T C T - - - - - - - - T T - AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAAAAAAAGAA T T - - - TGAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCCCCGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T T CC T A T A T T AA T CCCGT T A T ACCC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T CCC TGC T CA T T A T T T T A T CGAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCCCCGCGGC T A T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCCCGGGGGT AGA T T T CC T A T AA T AA T CCGGC T A T ACCC T T TGC - - - - - A T A T CAA T - - - - - - - - - - - - AAAAA T T T T AAAACAAAGTGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGT T AC T T CA T A T A T AA T T T TGGCAACGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T CCGCCCC T T TGGC T T T T T TGA - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCACGGGGGCAGGT T T CC T A T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T AGAAAAA - - - - - - - - - AAAA T AC - - T - GT AAAGAGAAAA T A - - - - - - - - -
T TGT T AGT C T T T TGGAC - A T T A T CAGGT A T T T T T ACC T - - - - - T T - T AGAAAGGT A T AGCCGGA T AAA T A TGGAAA T C TGCCCCCGCGGT T T T T T TGG - - - - - - - - - - - - T AAAAAAGC TGCGGGGGCAGA T C T CCCA T A T T AGT CCGGC T A T ACCC T T TGTGA T T TGT T T C TGT T AAAA T - CAC - AA T AGAGGGTGA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACCGGA T T AA T A TGGAAA T C T T CC - - CGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C - - AACCC TGT A T AAAA T T - - - - - T TGA T T T AACC T - - - - - T T - - - CAAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGT CCCCGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGC - GGGGCAGA T T T CC T A T AA T AA T CCGT C T A T A T T C T T TGGGGCA T A T T T T T T T A - AAACAGA - - - AAAAAA TGA T AA T TGGAA TGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCC - - CGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGG - - AAA T A T T CCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T AAAAGGT A T T T TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGGGT T T AGTGGT T TGGAA T AAGT A T AGCCGGA T T AAAA TGGAAA T C TGCCC T TGCGGC T T TGT TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T TGAGCAAAGG - A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCCC - T C T T C T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAA T T CGC - GGGGCAGA T T T CCCA T T T T AA T CCAGC T A T ACCC T T T CC T - - - - A T T T C T A - - - - - - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGTGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCCGT TGT TGGT - GT T T T - - - - - - - - - - - - T - - AAAA T AAAAAA T C T T TGTGCCC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A T T T - - - A T T AA T AGT T T AACAAAAA T A T AGCCGGA T T AA TGTGGAAA T C TGCCC T TGGGAC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA TGAGAA T T CAAACC T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAAAAGCAAACGGGACGAA T T T T CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CC TGCC T T CGT CAGAAC - T A T TGAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGA - - T T CCA - - - - - - - AGT AGGA T T A - - A TGGAAA T C TGCC - - CGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCAGGGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T T CAGC T A T ACCC T T T CGGAGAAA TGAAAA T - T A T A T T - - T A - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAGAC T C - - - - - AAGGT A T AAC - - GA T T AA T A TGGAAA T C TGCCCCCGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T T CC T A T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGCAGGT T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T A T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AACGA T T T T T T C T AAGA T T - - - - - - - - - - - - - - CGTGT CA T T T T AAAGAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGT ACA T C T ACC - - CCCGGGC T T T T TGAC T - - - - - - - - - - T AAAAAAGCCGCGGGAGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T CGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGT AAA T T T T ACGT AA - - - - A T AGGGTGGC T AGA T C T AAAAA - - T CCAGAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCC - - CGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CAGAA T T T AAAGAA T - - - - AAGAAA T AACGGT C T T CAAAGT T T T AAC T - - - - T T T AGGTGGT T T AA T A TGAAAA T C TGCCCCCGCGT C T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCACGGGAGCAGA T T T CCCA T A T T AA T T T - - C T ACAA T - - - - T AAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGAGGCAGA T T T CC T A T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T AA - - - - - A T CCACC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGG - - AGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T TGCGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGAA T AA T TGAGT CAA T - - - - T T AAAA T TGC T AAA - - - - - - - - - - CGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGACAGA T T T CC T A T A T T AA T CCGCC T A T ACCC T T TGGT AACAA T AA T T T T - AA T - - - T AAC - T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGG - - AGA T T T CC T A T A T T AA T CCGGT T A T ACCC - - - - - - - - - - AC T T AAC T TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T AAAAAACAAAAC T C - GGT AAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCCCCGCGGC T T T T T T AAC T - - - - - - - - - - CAAAA - AGCCGCGGAGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T CAACCA T - - - - - - - - - A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCCCGGAG - - AGA T T T CC T A T AA T AA T T CGGC T A T ACCC T T T AA - - - - - - - T C T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGC - GT TGCAGA T T T CC T A T A T T AA T CCGGC T T TGT T T T T T T T T - - - - A T AGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A - - - GT C T C T T A - - - - A T T T T AAAC T AAAC T AAC T C T AAAA T T - GT T AAAGGT A T AGCCGGA T T AAAA TGAAAA T C TGC T CCCGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGC TGAGACAGA T T T CCCA - A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T AC - - - - - A T T T T CA T T - GAA T AAA T - - - - - - - - - GT AAAC TGAAGCGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA T T TGT T T ACA T AAGT A T - T A T T - AAACAA T A T C TGT ACCAACGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGAAGGTGT CGGCGGA T T AA T A TGGAAA T A TGCCCCCGTGC T T T T T T TGGC T - - - - - - - - - - AAAAAAAGCCGCGGGG - - AGA T T T CC T A T A T T AA T C TGGC T A T ACCC T T TGT CGA T T A T T T TGGT CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC TGGT A T AAAAAAA T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCCC - - - - - C T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGC - GGGGCAGGT T T CC T A T A T T AA T CCGGT T A T AGCC T T AGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T - AAAA T T CC T AAA - - - - - - - - AAA TGCGT T A - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGC - - AGA T T T CC T A T A T CAA T C T AGGGA T A T C - - - - T A T T AAAA T T T TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T AAA T TGAAA - T CAAA TGT A T A T T AA T T TGAAAAAGC TGAA T C T T A
C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T T T C T T TGCC T AA TGT T T T T A T AAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A T AGAAA T C TGGCACCGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - - AAAAAAGC TGCGGTGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T A T T T T AGA T AC T T T T T - - - - - - TGT - - AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGG - GCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T AA T ACGGA T T C T A T T T - - - - - - - A T T - CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T T T CCA T A T T AA T CCGGC T A T CC T T T - - - - - - - - - A T - T TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAAAC TGCC - - CGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAACCGCGGGGGCAGA T T T CCCA T A T T AGT CCAGC T A T A TGT TGT AC TGCC T A T T A T CAA T AAAA T - - - - - - AAAAAAGAAACGT TGAAA T A T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CA T AACA T AAAA T AA - CGCAAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T A TGCC - CCACGAC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - T AAAAAAGCCGCGGGGGCAGGT T T CCCA T A T T AA T CCAGC T A T ACCC T T T CAAA T CAA T A T CAA T - GAAA T - AA T A - CAAAGGAA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCACCGCGGC T T T T T T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AA - - - - - - - - - AAAA T - - - - - - AGA T AAAAAAAA T TGAAAC T A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T - - - - - - - - A T T CGAA - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGACAA T AACACAACAAA T T - - - - - - GAA TGAGA TGC T CAGT T T - - - - - - AGT T A T AGCCGGA T T AA T A TGGT AA T C TGCC T CCGCGCC T T T T T T AAC T - - - - - - - - - - T ACAAAAGCCGCGGGAGCAGA T T CCA T A T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T TGA T T T T T C T AGT T A T T AA T A TGT T T T - AGAAAAAAA T AG - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGC - GGGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCAGC T A T ACCC T T T C T T T C T T A T T T T T A T T AAAA T T T A T T AAAAAAGCAACGGC T T AAA T T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGCAC T TGT T T AC T C TGGAAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCCCCGTGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGC T ACGGGGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T A T A T T T T - - - - - - - - - GAAA T - T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGTGGGGGCAGA T T T CC T A T A T T AA T CCGGC T ACACCC T T T TGAG - - - - - - - - - - - - GAAA T ACGT T - - - - - - - GGAA T A T T AAAACGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T A T T T T T TGA T AC T T - AAAGT T CAC T T TGGT T AA T A T - - - - - - - - - GGGCAAACA T T AAAA T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T - - - - - - - T T TGAAAGGT A T AGC TGGA T T AA T A TGGAAACC TGCCCCCGCGGC T T T T T T AAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGT CGT - GGGGCA T A T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T TGCGGT T T A T A T T C T TGGT AA T A T C T T - AAAGA T TGAAAA T AGCAGCGT C -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCACGGGGGCAGA T T T CC TGT A T T AA T CCGGC TGT ACCC T T TGACCACAGT T T T T T T - AAAA T - - - - - - AGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGT A T A T CCGGA T T AA T T TGGAAA T C TGCC - - CGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGTGGA T T T CC T A T A T T AA T CCAGCCAGACCC T T TGACGAAAGT T T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGG - - T AGA T T T C T A T A T T AA T CCGGC T A T A T CC T T TGC T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGG - GGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T AGCCA T A T T AA T CCAC T T TGGT T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT A T AGGT AC T T AAAGA - - T AGT AAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCC - - CGCGGC T T T T T TGACC - - - - - - - - - - T AAAA - AACCGCGGGGGCAGA T T T CCCAA T - T AA T CCCGC T A T ACCC T T TGAA T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGGT ACAGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCACCGCGGA T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T T C T CA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T TGTGAA T A - T T T TGGT T - AAA T - T A T - AAGAAA TGAAAAGC T - - AA T - - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGCAGA T T T CC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T AGTGT TGT AGCAGT T ACA T C T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGACAGA T T T CCCA T T T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T A T CAAA T A T T T T T T T TGGAACACAC T - GAAAA T CAAAAAC T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AGCC T T A T AGT - - T C T CAAAGGT A T AGACGGA T T AA T A T CGAAA T C TGCC - - CACGGC T T T T T TGAA T - - - - - - - - - - T AAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T CCCA T AA - T AA T CCGGC T A T A T CC T T T CAC T AGA - - - - - - - - - AAAA T - T ACC - ACAAAGCGAACA T T AAAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T T T C T A T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T TGCC - - - - A T T - T AA T CAGGT T A T AC TGAGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T T CC T A T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T TGAAAAAAAC T T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T T AAAAA T A T C TGCAC T T T T T T AC T TGACAAAGGT A T AACCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCCC TGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGC - GAGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T CAGC T T CA T AA T T T C - - - - - - - T A T T - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC - - CCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGT CGCGGGG - - AGA T T T CC T A T A T T AA T CCGGT T A T ACCC T T T AGC T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAC T T AACACC - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC TGAGT TGA TGGAC TGGGCAAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCCCCGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGAGGGCAGA T A T CCCA T A T T AA T CCGGC T AAACCC T T TGT T T T AC - - - - - - - - - AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCAGGGGC T A T T T T T CCA T AA T AA T CCGGC T A T ACCC T T T A - - - - - - - - - CCGA T - AGT A T - T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAGT T T ACAC T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T A T T T T T A T - - - - - - - - - - - AAGAAA T T T AAAA T T AAA TGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGAGGGCAGA T T T CC T A T A T T AA T T CGGC T A T ACCC T T T - - - - - - - GT T T T A T A - AAGCC - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T T TGT AC T T AA T A T - - T A T T CAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCC - - CGCGGT T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAA T AGCCGCGGGG - - AGA T T T C T T A T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T A T AAAA T A T TGC T A T - AAAAA - T A T T - AAAAA T CGAGT A T TGAA T CGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAGC TGCGGAGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGAAGA T A T - - - - - - - T AA T CCGGC T A T ACCC T T T TGGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T A T AAAC TGAAAC T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGG - - CAGT T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T A T C T AAGCC T T CAAA T T - A T AAAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGGCCCCGCGGC T T T T T TGA - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGCGGA T T T CCCA - - - - - - - - - GGC T A T ACCC T T T CC T ACAAA T T T T T A T T AAAA T A T A T - AAGAAAA T A T AAGC T - - AGTGT T C
T T AGAAA T T T T A TGGAAAGT TGGAAGGGGT TGAAA T AAAC T ACC T - T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCAC - GGGACAGA T T T CC T A T A T T AA T CCGAC T A T ACCC T T TGAACAA T ACA T T T AA - GAC T T A T A T C - TGGAAAAA TGT A T C - - - - - - - - -
T CGT T AAGGGA T ACAGT AA T - A T AACA T AA T AGGA T ACGAGGGA T T T T CAAAGGT A T AGCCGGAA T AA T A TGGAAA T C TGCCACAGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T AAAA T CGACAAAA - A T T CACACACA T A TGGACACA T CGA - - - GAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T ACCGT - - - - - - - - - - - A T CA T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AAGACAAAGG - A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCCC - - - - - C T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A - - - A T T TGT T T A T AAA T TGGAAAA T AA T C T C T CA T CAGACGT T AAGAAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCCCCCGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - T AAAAAAGCCGCGGGGGCACA T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T AC T CC T T T AGGCCA - - - - - - - - - - AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T CACAC T T T T TGA T - A T CAGAGAA T AGCA T AAC T CACCGAGT T AC T AAAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAA T C TGCC T C TGCGT T T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - CAAAAAAGT CGCGGGGGCA T A T T T CCCA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T TGACA T AAA T T C T T A T - - GAA T A T A - - AAAA T A TGACGAGC T AAAACGT T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCCCGGGGGCAGA T T T CC T A T AA T AA T CCGGC T A T ACCC T T TGGCAGT T A T AA T T AA - AAAA T A T A T T - AAGAA TGAAAGAC - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T T T - - - - T T AGAA T T T T AGAAAAGG - A T AGCCGGA T T AA T A TGGAAGT CCGCCCC - - - - - - - T T T T T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGTGGCAAA T T T CCCA T A T T AA T CCGAC T A T ACCC T T T A - - - - - - - - - T TGAA - AA - - - - - - - T - - - - - - - CACC T A T C T AAAAC T T A
GTGGGAA T CCCCC T AA T AGCC T AGAGGAGT A T AAGGGT AAA T A TGT AGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGAGGGAAGA T T T CACA T A T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T - - T AGAGGT AC T - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAC - - CGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGCGGGGGCAGA T T T T CCA T T T T AA T CCGGC T A T ACCC T T T CGAAAAAA T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAAAACAGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T AAGGT A T AGCCGGA T T AA T A TGAAAA T C TGCCCCAGCGGC T T T T T TGAC T - - - - - - - - - - GAGAAAAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAGCCGC - TGGGCAGA T T T T CCA T A T T AA T CCGGC T A T A T CC T T T AAACCCA T T C TGAA T T TGAA T ACC TG - AAAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1117bp; fragments: 2900; full length: 0 (>=1005.3bp)
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 size: 1432bp; fragments: 2688; full length: 0 (>=1288.8bp)
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