
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1313
- - - - - - - - - - - T T T AAAGAAA - - - - - - - - - - T AG - C TGC T - - - - - - - - - C TGCAGAA T ACGT ACAAA T AAGAAGT T T CAA T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAGT T ACCCACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T A TGT ACGT A T T C TGTGGC T T T AC T T T T T A - - - - - A T CCAC T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT AAAAGT - - A T T AAAAACAAAAGT T CA T T T AA T T A T T T - T AC T T TGACCGCAGAA T ACGT A TGAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AAGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T CC TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGT T T TGAC T T C - - - - - AA - CA TGAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - T A T T A - T CGT AA T AGCACAGAA T AGGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAA T T AC T T AAA T T ACA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AA T A T TGTGCA - - - - - GT TGAC T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGTGCAG - T - - - T T C T T T - A TGT AA T ACCACAGAA T A TGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T TGGA T T T T CCCGG - - - - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAC T T T C TGA T T T A T ACGT A T T C TGTGGT AA T ACGAAG - - - AAC - GT CA T CA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - A - - - - - - - - - - - - - - A T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGAA T T T T CC T TGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T AAA T C T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AGG - T A - GCA T T T - GC T AGC T A T CACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T TGT AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAAAGT AA T A - - C - - - - - - - - - - C TGCAGACGTGGCGGT CAAGTGGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - T T - AGT T A T T C - - AGT AGT AGCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T T AC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CAC T AAAAGT ACCGACGT T TGGT AGT AGT T C T AA T T TGT ACGT T T T T TGT AA T A T T A T T T T - - - - AGT - T T T AGT A T T T A T A T T TGT TGC TGCC T T CGT A
T T T T A T AA T T - - - - - A T AC T ACGA T T T CA - A - G - - - - - - - - CAGT ACAACCACAGAA T ACGT A T AAA T CAGAAGT C T CGC T T A T AGAA T T T T CCC T T T CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGAC T T T AAGTGAA T T T T T AGT TGTGTGCGT A T AC T A T ACAAGTGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - CAGAAGT AGT TGT - T T T A T T T A T T A - - AGT A T T ACCACAGA TGAGGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGT T T T T AC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCAA TGT T AAGTGGAA T A T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT A T T ACA T T - - - - A T A - T T T AA T T TGT ACAA TG - - - - - AAACGT CGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T AA - - - - - - - - AA TGA T AGAACAGAA T A T ACAC T T A T AGGA T A T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGAC T T T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT A T T AC T T CAAA - - - - T T T T AGT T T T AC T T T CCGT T CCA T T TGT AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA - T - A - - - - - - - - T AA T AA T ACCACAGAA T ACA T ACAAA T CAGAAGT T T AAC T T A T AGGA T T T T C T T T A T CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACA T A T T C TGT T A T AA T AC - - - - - - - AA - - T T CGA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T ACA T T - - - - CGA T T AGTGA T T TGC T AA - - - - A T T A T T T - AAGT T AAA T T ACAGAA T ACGT ACAAA T T AGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGT ACA T T AC T T AAAGT T CAGT T CA T T T A T C TGT T C T TG - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T AA T T AGAA T TGA T T AA - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGAAGACAGAAC T T T CACA T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T T TGA T T TGAACGT A T T C TGT AC TGT T ACAA T T A T - AA - - A T CAGT T T TGGT C T TGACAACGA T AGT T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGAAACCACAGAA T ACGT ACAAA TGAGAAGT T T CAC T T A TGGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGT AAAA T T T C TGA T C TGT ACGT A T T C TGT - - - - AAAC T A T T TGT A - - - T T T T A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T ACAGAGA T AA T T T CA T T T AGCAAGT T T AACACA T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T T A T CA - - - - - - - - - - T A TGAAAAGT ACCGAC T T T AAGTGAAA T T T C TGA T T T ACACGT A T T C TGT AGTGT T T CGT T A - - - - - - - T TGAGT T T T C TGT T CCGACAGAAAC - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAA T T A - - - - - T T A T T T - AA T T AACACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGA T A T T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAA T ACCGACA T T AAGGGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGT T T T AA T ACA T TGT A TGAA - T T CAAC T A T T AAGGT CAAGAAAAA T A T T A T T
T T T AAAAA T - - A T T AAAAACAAAAGT T CA T T T AA T T A T T T - T AGT T TG - CCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACA T T CAGTGACA T T T C T T A T T T - T ACGT A T T C T C TGGT A T T T T T T T AA T - AAA - T A TGAA T T T TG - AC TGGGAAAAAA T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACAGAA T ACGT A T AAACCAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGGCGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGAGGCACCAC T T A T AAGA T T T TGC T TGGCA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGACA T T T TGGA T A T A T AAACGC - - - - - GACAAAA - - - - - - - - AGA - C T T T A T T T TGAAA TGT AAAGGAAA T A T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGAA - T T AA - - - - - - - T T A TGT T AACACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T T AC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT A T CGACGA T AAGTGA - - - - - - - GA T T TGT AC - - - - - - - - - GA TGT T AACGCA T T - AA - - T C T T A T T T T T CA T T C T T T T A TGGT T A T CGG -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - AAGC T - T AC TGA T ACCACAGAA T ACGT ACAAG - CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT A T CGACGT T AAGTGAAA T T T C TGAA T TGT A TGT A T T C TGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - A T TGA T CC - - GA T AA T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T A TGA T T T T T C T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAACAGT ACCGACGT T AAC TGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT AA T ACC T TG - - T A TG - A T CAGCGCCC T T A T T AGGCC T T A T CGGCC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AA - - - - - - - - - GAA T ACAAA T AAGAAA T T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T CGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T CAGTGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGC T AAA T T C TGAGCA - - - C T CGGTGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGAAAA T T ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C T AA T T T T T C T AA T T T - TGT AA T A T AACGA T A T A T AAAA T C T T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - -
T T A T A T A T T T A T T AAGTGCAAAGCC T TGA - C - AA T T A T T A - TGC TGACACGACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T CGAC T T A T AGGA T T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAAGT TGA - CA T T CA T T T T T A T AGAAGGCACAGAA T ACGT ACAAA T CGGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAA TGT A TGGACGT TGAGTGAAA T T T T TGA T T T A T ACGT A T - - T C T A TGT AGAAGGTGT T T AAGA T T T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - CA T T T - - - - - - - - - - CACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AA TGT T C T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT AA T C TGTGCA T T T T A T C T - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AC T T T T A T CGACACCA T CGAA TGCGCACAAA T CAGA TGT T T CAC T T A T AGCA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T A T AAAAAA - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T T AGA T CCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT AAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T T A T ACGT A T T C TGT AA T AA TGCCGGAA T AAAAA T C T AA T T T T T A T A T C TGT C - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T A - - - - - - TGT C T - T A T T T T AA T CACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T AAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAA T AC TGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T CC TGTGT CAC T CCC T CCA T - - - - - T A T T A T CGGCAA T T T CGTGAGT AGTGTGGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - AGT A TGAACACAGAA T ACA T A T AAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGGCA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAAGT T C TGA T T T C T ACGT A T T C TGTGGT A TGGAC T T AAG - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGA T CGT CA - - - - - - - - - - GT TGAAAAGT ACCGT CGT T AAGTGAAA TGT C TGA T T TGT ACGT A T T T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - CAA - T A T TGAAA T TGGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAA T CCA T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAAAC T TGG - - C T A - TGT T T T AAGT T T T AACACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAA T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T AAAAAA - T T - A - T TGT T C TGAC T AACACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T TGT AGGA T T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - CA T T AAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T CAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAG - - - - - - - - - - - - - - GT C T CAGA TGC T T TGC T AA T AGGA T A T T T C T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - T CAAGGCAA T TGC T CAA - T - A - - - - - - - - - - - C TGT ACCACAGAA T A T A T ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AAGA T T T T CGT TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAA T ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T T T T ACGT A T T C TGTGAC TGT A - - - - - - - - A T - - C T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAC T A T - - - - - - T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T CCAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT A TGGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGGACGT A T T C TGT ACCCA T ACAA TGCA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T CGGT T AGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAC T A T - - - - - - T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T CCAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT A TGGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGGACGT A T T C TGT ACCCA T ACAA TGCA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T CGGT T AGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AAC T T T - - - T AACCAGT T T T TGCA T T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T T AC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T CAGTGAAA T T T C TGA T T TGAACGT A T T C T C TGGT A T T T CC T T A T A - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T A T T T - AGA T A T CGCCACAGAA T ACA T ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT AAAGACGT T AAGT AAAA T T T C TGA T T T T T ACGT A T T C TGT AA T A T T ACACAAAC - - - - - C T CAA TGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T A TGT T C TGT ACGT A T T C TGTGGT T C T A T T T TGGA - - - - - C T T A TGT T C TGT A T C T A T ACA T CCCGCA T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - CAA T A T T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAGGT ACCGACGT T AAGTGAAGT T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGA T A T T AC T T TGACCAAA T T T T TGC T T C T A TGGT T AAAAA T AAGT T TGA T
- - - - - - - - - - - - TGT AAGAAAAGAGT T AA T T T AC - AA T T T T A T T T AGAAGCA T A TGA T A TGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGAC T TGT ACGT A T T C TGTGGT A T T A T AGT A T T - - - - - C T T T C T T T A T ACA T CGT T AA T AAC T T T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAACCCA - - T CACGA T CC - CC T T A T T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T A T C TGA T T T A T A T T T A T T C TGTGT T A T T T C T C T - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CC T T AA T CGC T T T T AAGAA T C T C T T T CA - - T AACGA T T A - AA T T AA T ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAAAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T TGTGA T A TGT ACGT A T T C TGTGGT AA T A T T T T T A T - - - - - GC T TGT C T A T A T AC T TGGT A T AGA T A T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA - - - - - - - AGGT T T CAA TGCAGAA T A TGT A T T AA T CAGA T A T T T CAC T T A T AGGAA T T T T C T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGAC T T T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT AC T T A T T C TGTGACGA T A T CCAAAAAAAA - TGGGTGT T T T T AA T T T CA T T T AACCAA T A T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T T CA - - - - - - CA T T TGCAGT AC T A T T ACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CA T T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CACGAAAAGT ACCGT CGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T T A T ACGT A T T CGGTGGT A T A T A T A T A T A T AAA - - - A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - T AA T A T T ACCACAGAA T A TGT ACAAA T C TGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CAGGAAAAGGACCAACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGCACGT A T T C TGTGAAA T T A T T T T AAA - - - - AA T AGT T A T A T T C T CC TGAA T A T AGT T T AAGT
- - - - - - - - - - - CC T AAAAA T A T T AA T T TG - - - - - - - - - - - - GC T TGGAAACACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC - - - T AGGA T T T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T T A T T T T A T T - - - - T T T T AGC T T T T T T T T T T C T T T A T CC TGT T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGC T C - GTGT AA T ACCACAGAACACGT ACAAA T CAGAAGT T ACAA T T A T AGGA T T T T CC T T T T CA - - - - - - - - - - CA TGAAAGGT ACCGGCGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT AA T AGGAGTGA - - - - A T ACGA T TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T A TGT - GGT AAAA T ACACAGAA T ACGT ACAAAA T AAGAAGT T C T C T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAA TGT AA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGT T T A T AC T TGT T C T AAAA TGAAA T T T C TGA T T T T AAG - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - CAA TGAGGC - CGC T TGGAACACAAAA T ACGT A T AAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA T AAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T A TGA T T TGACCGT A T T C TGT CA T A T T ACGAGGCC T AAG - T C TGT A TGCACAGT CCC T T AAAGA TGC TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT AC T ACCACAGAA T A TGT CAAAA T AAGAAGT T T T AC T T A T AGGA T T T T T C T TGACA - - - - - - - - - - CA T T AAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA TGT C T AA T T T - - A TGT A T T C TGTGGT AC T AC T AAAGA - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAGACAAGT T CA - - - - - T CA T C T T AGGT TGT ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T T AC T T C T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAAGT AC TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGC TGT AC T AACAA T AAA - - - T AA T AAACGTGT T AAAAGAAGACAA T CGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAGACAAGT T CA - - - - - T CA T C T T AGGT TGT ACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T T AC T T C T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T AC TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGC TGT AC T AACAA T AAA - - - T AA T AAACGTGT T AAAAGAAGACAA T CGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACCA T T C - TGGCAAA TGCACAGAA T ACGT AGAAA T CAGAAGT T T CAC T CA T AGGA TGGT CC T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AC T A TGT AAAA - - - - - - - TGAA T T AAA T AA T T AAACAGCA TGT CAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T C T T A TGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGCAC T AA T CAGAAGA T T CAC T AA T AGT A T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACA T T AAGTGA T T T A - - - GA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT - - - - - - - - - - - - AG - - T T AAGTGT A T - A T ACCGC T AGGGT T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACACAGAA T ACGT ACAAA T CAGACGT T T CGC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAA T ACCGACA T T AAGTGA T A T T T C TGA T T T A T AC T T A T T C T A T AA T T A T A TGTGAA T - - - - - GCCAA T A T CAA T A T T TGAAACAGT A T ACAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGA T CACGT CGAG - T AGC T T T AGT AA T AGCACAGAA T ACGT - - AAA T CAGAAGT T T CAC T AA T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGA T A T T T T T AG - AGAACA T T T T T TGT A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - - - - CAGT A T AACCACAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT AGCGACGT T AAGTGAAA T T T CGGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGT A T AACCAAACG - - - - AACGT T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - T CA T - - - - - - - - - AGT CACAGAACACG - ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T A T T CC T T A T CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACAAACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T T A T AGTGAA - - - - - AACAA T AAAC TG - - T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T T AA TGGACAGAA T ACGT CCAAA T CAGAAA T T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T ACGCC T AA T T AA - - - T AAAA T TGT AA T T AGT T T AAGC T CA TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCC T AA TG - - - T T A TGCAC TGT T A TGT CACAGAA T ACGT ACAAA T T AGAAGT T T CAC T T A T CGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T C T T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - T T A T T A - - - - - - - T AC T ACAGAAGACGT ACAAA T CAGAAGT T T CACC T A T AGT A T T T T C T T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGAAA T T T C TGA T T T T T ACGT A T T C TGTGC T A T T AC T AC T T A T AAAACCGGACC T ACACA T ACA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T AA T ACGT ACAAA T T AGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T C T C T T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGCAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGGC TGT ACGC T A - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAA T T T CAA T - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAAC TGA - - T AC T TGT T T - AAGT T T T AC T ACAGGA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T T C T TGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCA T C T CGAGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - T AC T AGT ACAAGAGAA T ACGT ACAAA T CAGAAGT T T CAC T T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGTGACA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C TGTGC T AA T A T T T AA - - TGC T - CACAGT T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGA T CC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - CGT T T - ACGA T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT ACCGACGT T AAGGGAAA T T T T T CA T T TGT ACGT A T T C T A T AGT AC T ACGC T AGT - - - - - T T CAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T T - AA - - - - - - TGT A T AC T A T CACAGAAA T CGT ACAAA T CAGAAGT T T CACA T A T AGGA T T T T CC T TGT CA - - - - - - - - - - CA TGAAAAGT A T CGACA T T ACGTGAAA T T T C TGA T T TGT ACGT A T T C T A TGA T AC T A T T - - - - - - - - - - A T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1313bp; fragments: 1179; full length: 0 (>=1181.7bp)
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 size: 1621bp; fragments: 1167; full length: 0 (>=1458.9bp)
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 size: 1019bp; fragments: 1122; full length: 1 (>=917.1bp)
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