
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10413
T AAAAA T A TGGAAAA T T AGC T CACGT AC TGA TGA T A T A T TGAAAC T T AAAA T T TGT T CCA T A T T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T T A TGT C T CAC - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAGT T AGT T AA T T C T - - - - - AGT T AAAAA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGAAA T CAGAACA TGT A T A T T A TGT AA T - - - - - - - - - T TGAAAC T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AA - - - - - - - AGT AC TG - - - - - - -
T AGAAA T CAGAACA TGT A T A T T A TGT AA T - - - - - - - - - T TGAAAC T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AA - - - - - - - AGT AC TG - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA TGACAC T CCA T T T T A T TGA T T T T T T CA T AGT TGA T T AAGT AC T AGAAA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA TGACAC T CCA T T T T A T TGA T T T T T T CA T AGT TGA T T AAGT AC T AGAAA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
T AAAAA T A TGGAAAA T T AGC T CACGT AC TGA TGA T A T A T TGAAAC T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAA T A TGGAAAA T T AGC T CACGT AC TGA TGA T A T A T TGAAAC T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT TGA T AAA T CGGAC T T T T T AAAAA T T CAGAAAC T AACGT CCAAA T T AA T T T T A T T T T T TGT AGA T A T ACGTGAAC T AGAAA T CA
T AAAAA T A TGGAAAA T T AGC T CACGT AC TGA TGA T A T A T TGAAAC T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
T AAAAA T A TGGAAAA T T AGC T CACGT AC TGA TGA T A T A T TGAAAC T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
T AAAAA T A TGGAAAA T T AGC T CACGT AC TGA TGA T A T A T T AAAAC T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
T AAAAA T A TGGAAAA T T AGC T CACGT AC TGA TGA T A T A T TGAAAC T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGT ACAA T T CAACACA T T T AAC T A T AAA T AAA T AGGAAC T AAAAACGA
T AGAAA T A TGGAAAA T T AGC T CACGT AC TGA TGA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGT ACAA T T CAACACA T T T AAC T A T AAA T AAA T AGGAAC T AAAAACGA
- AGAAC TGTGAAAGA T CCCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAGT T AAA T A T T T T T AA T AC T C T T T AC T - - - - - - - - CAC T CCA
- AGAAAAGAGGAAAA T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
T AAAAA T A TGGAAAAC T AGC T CACGT AC TGA TGA T A T A T TGAAAC T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT TGA T AAA T CGGAA T T T T T AAAAA T T CAGAAAC T AACGT CCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT TGA T AAA T CGGAA T T T T T AAAAA T T CAGAAAC T AACGT CCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGAAA T A TGGAAAA T T AGC T CACGT AC TGA TGA T A T A T TGAAAC T T AAAA T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GGAGGCCCA TGCAA T TGGT CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAA T A TGGAAAA T T AGC T CACGT AC TGA TGA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
CAGAAGCA T AAAGAGGT T C T T CGC - - - - - - - - GGTGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGAAGCGA T T AGT C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAA T C
- - - - - - - - - AGAA T AA T AGC T T ACA T A - - - - CAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGGT TGGT CGA T T T T T CCAGAAAC T AAA T - - - - - - - - AAAAA - -
T A T TGAGAGAGAGAACC TGGT CACCCAC TGGTGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T TGAGAGAGAGAACC TGGT CACCCAC TGGTGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAAA TGGGGACAA TGGA T T C T CGC T T T AAAGT T A T A T TGAAAC - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
- AAAAA TGGGGACAA TGGA T T C T CGC T T T AAAGT T A T A T TGAAAC - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
- AAAAA TGGGGACAA TGGA T T C T CGC T T T AAAGT T A T A T TGAAAC - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGGGT T CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT T CCA TGT T A T AGGGC T TGT T T C T C T C T ACAA T T T CC TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
- AGAAAAGAGGAAAA T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T CA T AGA TGT CGA T T T T CGAAAAA T CAGAACA T T CCGC T CAAC T T AA T T A T T T T T T T T A T AA T T AAA T - AGT AC T AAAAAA T A
- AAAAA TGGGGACAA TGGA T T C T CGC T T T AAAGT T A T A T TGAAAC - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAAA TGGGGACAA TGGA T T C T CGC T T T AAAGT T A T A T TGAAAC - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T T AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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T AGGCAAGA TGAAAA T T AAA T - - - - - - - - - - T CGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 10413bp; fragments: 306130; full length: 0 (>=9371.7bp)
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 size: 10875bp; fragments: 300806; full length: 0 (>=9787.5bp)
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 size: 1416bp; fragments: 60113; full length: 26 (>=1274.4bp)
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