
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1146
- - - GCGCGA - ACACA TGGCAGT C TGCGTGT A T ACG - - - GA TGCGGGGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC TGGAC T AGGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT - A T T TGGGCA T T T T T T AACCGGCCAGGACACAAAAAAC - - - - - - - - -
GAA - - - - - - - - - - - - TGAAAA T T T T TGT - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T T AGTGT A TGT T T AGT CACC T AA T T A T AAAGGAG - - - - - - - - -
TGA - - - - - - - - - - - - TGAAAAAC T T T AAAGACAAAA - - - - - - - AGAAC T T T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACGGCC T AA T T CGT CGACCGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT C T T C T CC T ACGT C T TGAC T C T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGGT TGAAACACGGT C T AA T T CA T CGA T CGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - - T T A T T AA TGA T ACGC T T T CAGAAA T A T TGT T T T CAA T T T A T TG
CGGAGACGGTGCC TGT A T CGGT T T T C T CGA T T ACGACA T A T AC TGGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - AA T CACG - - - T T T T TGACCGT AGA TGC T A T T AAAGACAGTGTGAAG
C T - - - - - - - - - - - - - T AAA T A T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T CA T AGT T CAGT AAA T AAGGT TGAAA - A TGGC T T AA T T CGT CGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - T CA T TGT AA T T A T T T T A T T AAA T T AGCAA T A T T T T AA T CCAAAAAA
C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCA T AA T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAA TGCGGC T T AA T T CGT CGAGCGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - A T T T T T T ACA T T C T A TGT T T T TGA TGGGA T AGT C T T T A T T CA T AGT
T TGAA T C TGT T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAAGACGGC T T AA T T CGT CGACCGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T CCAAGT T T T T T T T T T A T T C T AGGAGC T ACAGA TGCCACCC TGT A T
AA T - - - - - - - - - - - - T AGCAA T T T T T CCAAGACAAAA - AA T T TGGT CCAGT AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACGAC T T AA T T CGT CGACCGGGAC T T - - - - - - - - - - C T CAAAAGGT ACACAA T CCGCC T AAAAAGT TGGT CGACGAA T T AGCCGAGGT T TGT C T T T T CGTGGC T T T A T T T AC T AGAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - -
GAA - - - - - - - - - - - - TGACAA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AAAAGGT ACACAA T CCGC T T AAAAAGT CGGT AGACGAA T T AGCGCAGAC T T A T C T T T T CGTGT CC T T A T T T T T T AAAAC TGC T TGT T AA T T T T T T A T
ACA T T A T A TGT CAAA T AAAAA T A T C T T TGA T A T AGAAA - - T T T AGT C T T T T AA T CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACGGC T T AA T T CGT CGACCGGGAC T T - - - - - - - - - - CCCAAAAGGT ACACAA T CCGCC TGAAAAGT CGGT CGACGAA T T AGCCGAGAC T TGT C T T T T CGTGCCC T T A T T T AC TGGAC T A T T T AGACA - - - - - - T AG
- - - TGT T A T T CCAAACGAAAAAC T TGGAGT A T AAGAAAA T C T T AGAC T AA T AGT CCAGT AAA T AAGACCCAAGC T CGGCA T AA T T CGT CGACCGTGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T ACAGT C T CGT C T T T T T CAAGGC TGCAA T ACAGAGAAA - - - - - - AA T
- - - TGCCAC T T AAAA T AA T AAAC T A T T - AAA T A T AAA - AA T T T TGGTGA T T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACAGC T T AA T T CGT CGACCGGAAC T T - - - - - - - - - - CCCAAAAAGT ACACAA T CCA - CAA T AAAA T CAGT CGAGGAA T T AGCCGAGGT T TGT C T T T T C T TGT CC T T A T T T AC TGGAC T AGA T T AGC T - - - - - - AA T
A T T - - - - - - - - - - - - TGA T AA T T T T T T T - - - - - - - - - - - - T T T A T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGT AAC T TGACAA T C T TGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGT CA T CCCCCAAC T T T T T T CAAA TGGGAAGGGGGGT CAA T AAAAAG
T T A TGC T T T C T C T A T T AGGA T A T T T T A TGAA TGA T - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAAAGGT ACACAA T CCACC T AAAAAGT CGGT CGACGAA T T AGCCGAGAC T T C T C T T T T CGTGT T C T T A T T T AC TGGAC T A T T AAGA T T AAAAAAGGT
A T T T AC T T T T TGT AA T AACA T T T TGT TGAGT T AAACA - - A T T T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T AAAACAGA T CAA T AA T AAA T AAACAAA T C T AA T C - - - - - - AA T
A T A T T T T A T TGT CAA T AAAAGTGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACGGC T T AA T T CGT CCAC TGGGAC T T - - - - - - - - - - CCCAAAAGGT ACACAA T CCGCC T AAAAAGT CGGT CGACGAA T T AGCCGAGA T T T T T T T T T T CGTGT CC T T A T T T AC TGGA T T A T T AGC T T T - - - - - - - - -
C T T AAGT A T C T T AAGT AGAA T A T A T CGAAAAACAA - - - - - - - - - - - - - - A - - - T CCAGT AAA T AAAAC T CAAGC T CGGTGT AA T T CGT CGACCA TGAC T T - - - - - - - - - - CCCAGAAGGT A T ACAA T CCGCC TGAAAAC T CGGT CGACGAA T T AGTGG - - T CA - - - - - - - - - - - ACC T T CA T T T AC TGGAC T AAAA T TGGT A T T AAAAA T
A T A T T T T A T TGT CAA T AAAAGT A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACGGC T T AA T T CGT CCAC TGGGAC T T - - - - - - - - - - CCCAAAAGGT ACACAA T CCGCC T AAAAAGT CGGT CGACGAA T T AGCCGAGA T T TGT T T T T T CGTGT CC T T A T T T AC TGGAC T A T T AGC T T T - - - - - - - - -
C T CAA T CA T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - AAAGAGA - - - - - - - - - - - - - - T T AGT CCAGT AAA T AAGA T CCAAAC T CGAC T T AA T T CGT CGACCA TGAC T T - - - - - - - - - - CCCAAAAGGT ACA T AA T CCGCC TGAAAAGT CGGT CGACGAA T T AGCCG - - - - - T - - - - - - - - - - ACC T T CA T T T AC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CG - - - - - - - - - - - - T A T AAA T A TGC T T - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGT C T AA T T CGT CGACGGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGC T T T T CA T CA T T CCCA T A T T T T ACGGGT C T T T T T T CAAAA T ACGAA T
T T AAGT T AC T A T T AA - - - - - - - - - - - - - AACCAAA T AAAA T C T A T AA T A T T AGT CCAGT AAA T T A T A T TGAAA T ACGGCC T AA T T TGT CGACCGGGAC T T - - - - - - - - - - CCCAAAAGAAACACAA T A TGCC T AAAAAC T CGGT CGA TGAC T T AGCCGAGACA TGT C T T T T C T TGT C T T T A T T AAA T AGAC T A T A T T C T T A - - - - - - - - -
T T A T TGCA T T A T AAA T AAGAA T T C T C - - A TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGC T A T AAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - T A T T T AAAA T CC T TGGCAAGT AAACAGT AA T AACAGT
AC - - - - - - - - - - - - - CGAGGGT A T C T T T AA - - - AAAAA - - - - - AGT CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAAAAGGT ACACAA T CCGCC T AAAAAGT CGGT CGACGAA T T AGCCGAGAC T TGT T T T T T CGTGT CC T T A T T T AC TGGAC T ACAA TGT C T - - - - - - AAA
C T CAA T CA T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - AAAGAGA - - - - - - - - - - - - - - T T AGT CCAGT AAA T AAAA T CCAAAC T CGAC T T AA T T CGT CGACCA TGAC T T - - - - - - - - - - CCCAAAAGGT ACA T AA T CCGCC TGAAAAGT CGGT CGACGAA T T AGCCG - - - - - T - - - - - - - - - - ACC T T CA T T T AC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T AACACGT T AAA T AAAAAAC T AC - - CA T T T CAAAAAA T T T TGGCC T A T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGCAACACGGC T T AA T T CGT CGACCGGGA T T T - - - - - - - - - - CC TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T CA T T A T T A TGT T T T ACA T A T CA T T A T T A - - - - - - AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T TGAGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAACAGA T ACA T AA T CCC T TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C - - - - T T T T CGTGT CC T T A T T T AC TGGAC T A TGAC T T A - CA T A T AAAA
C T AAGT TGC T C T AGA T AAAAGA T AGC T AAAA T AAAAACAA T C T T AAGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAAAAGGT ACA T AA T CCC T TGAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C - - - - T TGT CGTGT CC T T A T T T AC TGGAC T A TGAC T T A - CA T A T AAAA
GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACAAA - AA T AGGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA TGACACA - CA T TGAAAA
T TGTGT CGT T A TGAA TGGCGA TGT T T TGAGGT AAAAAGGAA T T CAACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGTGT T T C T ACAC T T T T A T T T T CCA T A T C T TGGA T AC T - - - - - - - - -
ACCC T T T A T T A T AAA T AA TGGA T T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - CGT C TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T CACGCGTGTGT T A T T A T T T A T T T T A T A TGCA TGT A T TGT A T AAGT
CCCAGGT AA T T T AAA - - - - - - - - - - - - - T T AGAAG - - - - - - - - - - - - - - GT AGT CCAGT AAA T AAGA T CCAAAC T CGAC T T AA T T CGT CGACCA TGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA - - - - - - - - - - - T T T T AGAA T C T T TGGCGT T T CAACAGCAC T A T T A TG
T T AA TGA T T T A TGAGT AA T T A T T A TGAGA TGT AAAG - - - - - - - C T AGGT A T AGT CCAGT AAA - AAGGT TGAAACACGGC T T AA T T CGT CGACCGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CAAA T T CAGT T AC T T AA T T T T CCAGGA T AAAAA T AAACA T AA - - - -
A TGT C T T T T A T CGAGTGAAAA T A T T TG - A T ACAGGGGGGAA T C - - - - - AA T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACGGCC T AA T T CGT CGACCGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC
C TGAAAAC T A T T AAA T AGAAAA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - C T C T A T A T AGT CCAGT AAA T AGGGT TGAAACACGGC T T A T T T CGT CGCCCGGGAC T T - - - - - - - - - - CCCAAAAGGT ACCAAA T CCGCC T AAAAAGT CGAACGACGAA T T AGCCGAGGT T TGT C T T T T CGTGT CC T T A T T T T C TGGAC T AA T AA T AA T CCCA T AAA T
A T T AGC T ACC T T AAA TGAGAA T T CAAC TGAAC T AAAA - - - - - - AAAGCAGT AGT CCA T T AAA T AAGGT TGCAACACGGCC T AA T T CGT CGACGG - GAC T T - - - - - - - - - - CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T CGTGT CC T T A T T T AC TGGAC T ACGGT T T T T A T T A T AAA T
GT A TGCCA T A T CAAA T T AAAAA T CA TGT AAA T AAAGAAAA T T A - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACCGTGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGA T TGA T A T T A T T A T AA T AA T T T A TGT T C T T T AAACCAC TGAAAA T
A T ACA T TGT C T T T AA T AAAA T A T T T CGGAAAAC T ACG - - - - - - AGGTGCA T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACGGC T T AA T T CGT CGACCGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGAAAA T
T T A - - - - - - - - - - - - T AAAAAA T ACGA T AAA TGT T CA - - - - - - CA TGCCC T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACGGCCCAA T T CGT CGACCGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T TGT T C TGGTGT T T CCCCA T T T T CC T CACAGAA T C T ACA T T T T T T AGC
CAAACA T A T T T T CAA TGT A T A T TGT C T T - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T A T AGT CCAGT AAA T AAGGCACAAGC T CGGCGT AA T T CGT CGACC T T AAC T T - - - - - - - - - - CCCAAAAGGT ACACAA T CCGCC TGAAAAGT CGGT CGACGAA T CCGCCGT AGT T T - - - - - - - - - - ACC T T T A T T T AC T AAACAA T T ACAGAAGT T AA T AGC
GAGTGC T A T T A T C T A T AA T A T TGT T T T AAAA T A T AGT AGT C T T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAACACCC TGT A T A T T T A T AAA T T T T A TGA T C TGGT T T C T CAAAAA T
T T A TGT T C T TGC T T AAAAGAAA T T T C T T A T AAAAGA T AAA T T T CAA T AGC T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAAC T CGGC T T AA T T CGT CGACCGGAAC T T - - - - - - - - - - CCCAAAAGGT - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CGGT CGACGAA T T AGCCGAGAC T T A T C T T T T CGTGT T C T T A T T T AC TGGAC T AA TGT TGC T A T T AAAAAG
ACA - T C TGC T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC T C T A T CAGCGT C T A - CC T AC TGTG
- - - T T T TGT CC T AAA T TGAAA T T TGACAA T A T AAAAAAAAGT T - - GT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACCGAAAACCGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAC T AA T CA T A T T T A TGC T AC T T T AACAA T AAAGT T T C T T AAAGA T
C TG - - - - - - - - - - - - T ACA T A T T T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T AA T T CGT CAACC T TGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAC T T TGT T CGT T T AGT A TGA TGT AAAACGT T AGAA
A T A TGA T AC T T T AAC T AAAAAC T T T A T T T CGGGA T AA - - - - - - AGGAA T A T AGACCAGT AAA T AAGGT TGAAACA TGGC T T TGT T CGT CAAC TGAGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - AA TGT T T C T CAACCAGAGC T ACAAAGACAAC T T C TGGGA TGAAACC
T TG - - - - - - - - - - - - T ACAAAA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T A T AGT CCAGT AAA T AAGAGCCAAGC T CGGCGT AA T T CGT CGA T CA T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T CAAACG
T AC - - - - - - - - - - - - TGAGAAAAAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - CCACGT A T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACGGC T T AA T T CGCCGACCGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - A T CC T T A T T AACA TGAAAAAAAA T C T T - - - - - - - - -
T T AGA T T TGA T T CAACAAA T A T T T A T T T T T A T AACAGAGGT TGGAGC T T T T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACGGCC T AA T T CGT CAA T CGGGAC T T - - - - - - - - - - CCCAAAAGGT ACACAAGCCGCC T AAAAAGT AAGT CGACAAA T T A - - - - - - - - - - A T C T A T T CGAA T T T TGA TGAA T T A TGA TGAA T T CGA T - - - - - AGC T
CC - - GT C T C T C TGT C T CAAAAA TG - - - - - - - - - - - - - AAA T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CAAC T T T TGGGT ACCACA T T T T AAAA T A TGAAA
AAA - - - - - - - - - - - - TGT AGAA T T T T TGAAGTGACAA - - - - - - GAA T T AA T AGT T CAGT AAA T A TGGT TGAAACACGGC T T AA T T CGT CGACCGGGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - T A T T TGT A T T T T T T T AA T T T T C T A T AAA TGT TGCA T T AA T A T AGGT
AAA - - - - - - - - - - - - T AAAAAAA TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - CGACGT T T AGT CCAGT AAA T AAGGT TGAAACACGGCC T AA T T C T T CGAC T - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - T T C T T A T CGAACC T C T ACACCC T AAAGT CAA T C TGT T ACGT CAAGC
T TG - - - - - - - - - - - - TGGGAA T T T CGCC - - - - - - - - - - AGA T T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T CGGCGT AA T T CGT AGAC T T TGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - A T A TGGGCA T C T T T T AACCGGCCAGGACAAGA - - - - - AC T AAAAAC
T AA - - - - - - - - - - - - T AAAAAA T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T A T AGT C T AGT T AA T AAGGT TGAAACACGGCC T AA T T CGT CGAC TGGGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - CGT T T C T TGT A T CGAGA T C T ACCAGT CC TGAAAA T A T - - - - - - - - -
GCA - GT CGT T T C T CACAAA T AA T T A T T T T A TGAAAAAGAA T T T T TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CCGT CGACCA TGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T A T T AA T T T TGT T - T CACCC TGT A T AAC T T T TGGA T C - - - - - - AA T
GGAA T T T A T T T T T TGTGACAGAAC T TGAAAA T AGGAA - - - - - - ACA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - AA T T T T T T T CA T C T AGACACAA TGT T T CAC T TGA T AGGGT ACGACC
T T T A T A T T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - A T AGT CCAGT AAA T AAGA T CCAAAC T TGAC T T AA T T CGT CGACCA TGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - T T C T AAAA T C T C T AACGT CAAAGAGACAA T ACC TGC
T T T A T A T T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - A T AGT CCAGT AAA T AAGA T CCAAAC T TGAC T T AA T T CGT CGACCA TGAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - T T C T AAAA T C T C T AACGT CAAAGAGACAA T ACC TGC
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 size: 1810bp; fragments: 2382; full length: 0 (>=1629bp)
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 size: 281bp; fragments: 1364; full length: 565 (>=252.9bp)
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