
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1025
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T CGA T T T - - GT CAAGA T A - - - - - - - GTGT C TGAAAAGT T T CCGA T C T AC T A T AACGGCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGACAAGAA TGCCA T T T AC - - T T TGGCCGGA T TGA TGAGGTGACAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAC TGAAGA T T T ACCA T T A T T A - - - - - - - - - - - C TGAAAA T T T T CCGA T C T AC T A T AA TGGCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGA T - - - - - - - CAAAGT AGT A T T TGGA TGGGT AAA TGAGGTGTGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAC T CCAAA T C - - T CAAA T AAA T ACGAGGAAA T C TGAAAAGT T T CCGACC T AC TGT AACCGCA T AC T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGAGA TGGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CAA T AA - - - - - GT A TGTGCCA TGT AAA T AGGC - - - - - - - A T AAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AAC T CCACC TG - - - GA T A TGAGGGT A T T TGAAAAGT T T CGGACC T AC TGT AACAGCGCA T CA T ACA - - - - - - - - - - C T CGGAGACAAA T T T CGT CAAACGAGAA T CACC T T CGAAAACAAC T A T T T TGC TGACAAAGA TGACAAC T AC T A T T TGGACGGGT TGA - - GGGT T A T AGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC T T T AAA T T AA T TGTGC T CA T ACGTGGGTGT C T AAAAAGT T T CCGACC T AC TGAAA TGGCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - C T T AGAGGCAAA T T T TGA T AAA TGAGAA T CACC T ACA T - GAAAA T T A T T T TGT AGAGAAAAA TGCCGAA T AC T A T T TGCACGGGT T AAAAAGA TGGGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C TGGA - T T - - - - - - TGT T A T ACGAGGGTGT C TGAAAAA T T T CCGACC T AC TGAAACGGCACA T CA T A T A - - - - - - - - - - C T CGGAGA T AAA T T T TGT CAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGAAAAAGACGC TGAGT ACCA T T T T CACGGGT T AAAAAGA TGGAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - T T T ACGACGGTGT C TGAAAAGT T T CCAACC T AC TGAAA TGACACA T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AA T AGAGA TGT T AACAGCGA T T T AAGT CGCC - - - - - - - A T ACCGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T TGA - - T A T AAA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T AA T AAAAACA - - - - - - - - - - T T T AAAAAGAA T AAAAAC - - AAAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TG - - - T T T AAC T T TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCC T AGT AACACA T T CAACGC T ACCAACAC T ACC TGA T CA T A TGAGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T T A T - - - - T C - - - T AAA T ACGAGGGTGT C TGAAAAGT T T CCGACC T AC TGAAA TGGCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - C T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGCCGAGT AC T A T T TGCACGGGT CAAAGAGA TGGGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACC TGT CAAAAAGG - - - - - - - A TGT C TGAAGAGT T T CCGAC T T AA TGT AACGGCACAGCA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGACAAAAACGCCAAC T A T AA T T CGAA T T AGGCGA TGAGGTGGAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT CCCAA T T T T A T C TGAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T AA T C T T AGT T A - - AC TGAAA T A T ACGAGGGTGT C TGAAAAGT T T CCAACC T AA TGT AA T A TGGCA T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAAGCAAC TGAAAAC T T AAAGC T AA T A T ACGAGGGTGC T TGAAAA T T T T CCAACC T AC TGT AACGA T ACA T C - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T T CGAGACAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGACAAAGACGT CAACAA T T A T T TGGA - - - - - T AAGGAGGTGGGAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - CGAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGACAAAAACGCCAACAA T T A T T T TGACAAGT T T T AAAGT TGG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGG - - - T A - - - - - - - - - - - - - GA T AAGT T T CCGACC T AC T C T AAC TGCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGA T AAAGAGGCCAAC T T A T - T A TGGA T TGACCAAA TGAGT TGAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - CCAAAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGGACAAAGA T CCCAAC T AC T ACGTGGACGGT T TGA TGAGGT AGGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGGGT ACAAACA - - - - - - - - - - TGT A T ACGGT C TGAGGAC - - GACCGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAACAG - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAA TGAGA T AAGTGAAACAA TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T CACAA - - - - - - - - - - - - - - - T C TGCAC T T AAAA T ACAAA T A T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGA T T T CAGA T T T ACAAGT AA - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T AAA - - - - - - - - - - C T AGGAGACAAA T T T T - - - - - - - - - - - A T CACC T T TGT AAAGAAC T A T T T CGC TGACAAAGACGCCAAC T AC T A T T T T CAAGGGT TGA TGAGGTGTGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CGGCGAGGACGC TGACCACAGCCAGGACAGGACGAAAAGA TGTGAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGA TGAAGA TGCCAAC T AC T A T T TGAA TGGGT TGACGAG - - GGT AGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAC T C TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCC T AA T AACACA T T CGACGC T ACCAAAAC T ACC TGA T CGT A TGAGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGT CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGACAAAAACGT CAACAAA T A T TGACGTGA T T T AGAGAA - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT - - - - - - T T TGT T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAAAAAAAA T AGAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT - - - - - - T T TGT T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGACAAA T ACAC T AAC TGCAGGT TGGACGGGTG - A TGAGA T AGGAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAC T CAGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGA T AAAGACGT CAAC T AGT A T T TGGGAGGT T TGA TGAGA TGAGGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - AGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCAC T C T A T CA T T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AA T CGCGC T A T T AAAA - - - - - AGGT A T C TGAAAAGT T T CCAACC T AC TGT AACGGCACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCA T CAAAGACGCCAAC T AC T A T T T AGACGGT T TGA T AAAGTGGCACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGGAA T A T A - - T T TGA T A - - - - - - - - - - - - TGT AAAGT T T CCGAC T T ACAGT AA TGACACA T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGAGAAAAACGC T AAC T A T T A T T TGGA TGGGT T T A TGAGGTGGGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAGT T A T T T T T AAC - TGACC T T AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T CCGA - - - - GA T AAGGT A T ACGAGGGTGT C TGAAAAGT T T CCGAC T T AC TGT AA TGGCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGACCAAAAA TGCGGAGTGAGA T T T T T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT C T AAAA T T ACGAGGGTGT C TGAAAAGT T T CCGACC T AC TGAAA TGGCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T C T A TGGC T T AAAAGTGAGT T T ACGAGGGTGT C TGAAA TGT T T CCGACGT AC TGAAA TGGCA T A T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CC T AC T C T A T CA T T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAAAGAAAACCA T CAAAAA T T T A T AAAGCAGT T T AACGAAA T - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGACAAAAACGT CAAC T AC T A T T TGGACC TGT T AA TGAGGTGGAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACACAAAA T T - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - C T CCGAGACAAA T T T TGT CAAA TGAGAGT CA T C T T CGT AAAAAAA T A T T T TGCAGAGAAAGACGACGAGT AC T ACA TGCACGGGT AAAAGAGA TGGT AGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T T AAAAA T - - - T T AGA T CA T ACGA TGGTGT C TGAAAAGT T T CCGACC T AA TGAAA TGACACA T CA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGAGAA - - - - - - - - - - - - - - ACA TGCA TGGA T T AAAGAGA TGGGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - AAAAGT AAA T ACGAGGGTGT C TGAAAAGT T T CCGACC T AC TGAAA TGGCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGA T AAA T ACAA - - - - - - - - - - - TGA TGAAA T T TGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T TGT T T T T AAA T T AAA T T AGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGA T TG - - - - - - - - - GT ACCA T T TGCAAGGC T T AAA T TGA T ACA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T T TGAA T T T CAACAGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T AAAAGAA T T T T T AA T C TGGT T T AAAC TGGA T AA T AAAA T AAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC T AA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAACAAGGACA - - AAC T AC T A T T T AGT CAGA T TGACAGGGTGGGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGACA T - - - - - - - - - - - - TGAAAAGT T T CC T T T C T AC TGAAA TGGCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - C T CGGAGA T AAA T T T TGT CAAA T AAGAA T T ACC T CCGT AAACAAA T T T T T TGCAGAAAAAGACGCCGAGT AC T A T T TGCAC TGGT T AAAGAGA TGGGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA - - - - - - GT TGT C TGAAAAA T T T T CGACC T A T TGAAA TGGCACA T CGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAACACAAA T A - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T AG - - - - T AC - ACACA T ACGAGGGT A T C TGAAAAGT T T CCAACC T AC TGAAGTGGCACA T CA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGCC T AAC T ACGAGGA TGT C TGAAAAGT T T CCGACC T AC TGAAA TGGCACA T CGT A T A - - - - - - - - - - C T CGGAGACAAA T T T TGT CAAA T CAAAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCCGAGAAAAA T ACCGAGT AC T A T T TGGACGGGT T ACAGAGA TGGCAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGGAGACAAA T T T TGT CAAA - - - - - A T CA T C T T CGT AAACAA T T A T T T TGCGGAAAAAGACGCCGAGT AC T C T T TGCACGGAG - - - - - - - ACGAGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA TGC T T - - - - GGAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGGAAACAAA TGT AGT CAAA TGAGAGT CACC T T CA T AAACAA T T A T T T TGCAGA T ACA T ACGTGGAGT AC T A T T TGAACGGGT - - - - - - - - - - - - AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACGT T AGT A T ACCGA TGT C TGAAAAGT T T CCGACC T AC TGAAA TGG - ACA T CGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T ACAA - - - - T CAA T T AGACGCCAGGGTGT C TGAAAAGT T T CCGACC T A T TGAAA TGGCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGAGAAAGACGCCGC T AAC T A T T T ACACGTGT AAAAGAGA T AGGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T AA T T CA TGAAC T A TGA T TGA T C T ACGAGGGTGT C TGAAAAGT T T CCGACC T AC TGAAAA T CCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - C T CGGAGACAAA T T T TGT CAAA TGAGAA T CA T C T T T A T AAACAA T T A T T T T T CA T AC T AAAACACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAC T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - A T A T T T T T A T C T CAGA T C T A T T T AGGA T A T ACGAGGGTGT C TGAAAAGT T T T TGACC T AC TGAAA TGGCACA T C - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAA T ACAAA T T T CGT CAAACGAGA T T T ACC T T CGT AAACAA T T A T T T TGCA T AGAAAGACGT CGAGT AC T A T T T TGACAGGT T AAAGAGA TGTGAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGA TGAA T A TGGTGT C T ACCA TGT ACA T T AC T TGA T AAAA T T TGAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGGA T ACAGA T T T T A T CAAA TGAGAA T CACC T T CGT AAACA - - - - - - - T TGAGAGAAAGACGCCGAGT AC T A T T TGT AAGGGT AGAGAAGG - - - - AGC
A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T A T T T T T T ACA - - - - T T T T AAA T A T A TGTGGGTGT C TGAAAAGT T T CCGACC T A T TGAAA TGGCACA T CACAAA - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAAACCA T AGCAAGTGAGAA T CA T C T T T C T AAACAA T T A T T T TGCAGAAAAAGACGCCGAGT A T T T T T T A T A T A TGT T A TGGAA T T T AAAAC
A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T A T T T T T T ACA - - - - T T T T AAA T A T A TGTGGGTGT C TGAAAAGT T T CCGACC T A T TGAAA TGGCACA T CACAAA - - - - - - - - - - T T CAAAAGGAAAACA T AGCAAGTGAGAA T CA T C T T T C T AAACAA T T A T T T TGCAGAAAAAGACGCCGAGT A T T T T T T A T A T A TGT T A TGGAA T T T AAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGGAAACAAA T T T TGT CAA T TGAGAA T CACC T T CGT AAACAA T T A T T T CGCAGA T AAAGACGCCGAGCAC T A T T TGCACGGGA - - - - - - - - TGGGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGGGA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT T T CCA - GT - - - - - - TGA T A T ACGAGGGTGT C TGAAAAGGT T T CGACC T A T TGAAA TGGCACA TGA T AAA - - - - - - - - - - A T CAGAGA T AAA T T T TGT CAAA TGAGAA T CACC T T CGT AAACAA T T A T A T TGCAGA T AAAGACGCCGAGT AC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACGT T AG - - - - - - GA TGT C TGAAAAGT TGT TGACC T AC TGAAA TGGCACA T CGT A T A - - - - - - - - - - C T CGGAGACAAA T T T TGT CAAA TGAAAA T CACC T T CGTGAACA T T T A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGAACGGGT T ACAGAGA TGGGAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT ACAAGGGT A T C TGAAAAGT T ACCGACC T A T TGAAA TGGT ACA T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A TGAA T A T AC T AGT T AC T A T A T AAA TGAAC - - - - - - - GT AACAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGGGGACAAA T T T TGT T AAA TGAGAGCCACC T T CGT AAACAA T T A T T T TGCAGAGAAAGACGCCGAGT AC T C T T TGCACAGGT AAAGAAA - TGAAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T ACAAACGAGGA TGT C TGAAAAGT T T CCGA T C T ACAGAAA TGGCAAAACA T ACA - - - - - - - - - - C T CGGA - - - - - A T A T TGT CAAACGAGAA T CAC T T T CGT AAACAA T T A T T T TGCAGCGAAAGACGC TGAGT AC T A T T TGCACGGT T T AAAGAGA TGAAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AACGAGGGTGT C TGAAGAGT T T CCGACC T A T TGAAA TGGCACA T CA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGAAAAAGACGCCGAGT AC T A T T T CCACGGAG - - - - - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGCCAAAAA T T - - - TGT T AA T A T ACGAGGGTGT C TGAAAAGT T T CCGACC T AC TGAAA TGGCACA T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T T AA T AA T AAACAGA T T T T T T AAACACGT AGC T T A TGT AACGGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGA T T T T T AA T T - - - - - - ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T AAAACGACA T CAAAAAAAA T A T T T ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACAC - - - - - - GCACA T ACGAGGGTGTGTGAA T AGT T T CCGACC T AC TGAAA TGGCACAGCA T AAA - - - - - - - - - - C T CGAGGACAAA T T T TGT CAAA TGAGAA T CACC T T CGT AAACAA T T A T T T TGCAGAGGAAGACGACGAA T AC T A T T TGCACGGGT T AAA T AAA TGGGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAA T - - - - - - - - GT AC T T ACGAGGGTGT C TGAAAAGT T T T CGACCAAC TGAAA TGACACC T CA T AAA - - - - - - - - - - C T CAGAGACAAA T T T T A T CAA T TGAGAA T CACC T C TGT AAAAAA T AA T T T T ACAAAGAAAGACGCCGAGT AC T A T T TGCACGGGT T AAAGAGA TGGGAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACGACGGTGT C TGAAAAGT T T ACGACC T A T TGAAA T CGAACA T CACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1025bp; fragments: 605; full length: 150 (>=922.5bp)
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