
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1078
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T T T ACACACACAGCGAACGGCAGC T CA T A T - T T CGAAGA - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AACAA T A - AAAA TGAC T AGA T T T CACAA T CGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA TGT - - - - - - - T T T T T T T A T ACACA T AGCGGACGGGAGC T CGT A T T T T TGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T T A TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACACAGCGAACGACAAC T CGT T A - - T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - A T A T TGT AACA T T T T T T T A T AC T CACAACGAACGGCAGC T CGT A T A T T CGGAGA - - - - - - - - - - AGT T AA T AA - - T T AACAA T A T AAAA T CAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T T T T T CGGAGGT A T TG - AAAAACAGTGT AACGT T T T T T T A T ACACACAGCGAACGGCAGC T CGT A T T T T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGGT CAAGA T A T TG - - - AAAAGA T A T AACGT T T T T T T A T ACACACAGT AA TGGGCAGC T CGT A T A T T CGGAAA - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AACAA T AAAAAA T CAC T ACA T T T CACAA T CGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - A T ACG - - - - - - - - - - T T T T T T T A T A T ACACAGCGAACGGCAGC T CGT A T T - T CGAAGA - - - - - - - - - - AGT T A T T AAAA T T AACGGT ACAAAA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGC T C TGAAAA T T A T - - - GCA T A T TGT AACGT T T T T T T A T ACACAAAGCGAACGGCAGC T CGT A T A T T TGGAGA - - - - - - - - - - AGT T AA T AAA - T T AACAA T A - AAAA T T A T T ACA T T T CACAA T CGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGGAGT CAA T ACGT AG - - T ACA T AC TGT AAAA T T T T T T T A T ACA T A T AGCGAACGGCAGC T CGT A T T T T CGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T T ACAAAC - - - - - - - - GT T T T T T TGT ACACACAGCGAACGGCAGC T CGT A T - - T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGT AAA T A T ACAA T A - - - A TGC TGT AA - CGC T T T T T A T ACACACAGCGAACGACAGC T CGT A T A T T CGGAAA - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AACAA T ACAAAA T T AC T ACA T T T CACAA T CGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T A T AAAAA T A T A - A T AGAGT A T A T AACGT T T C T T T A T ACACACAGCGAACGT CGGC T CGT A T T T T CGGAGA - - - - - - - - - - AGC T AA T AAAA T TGACAA T ACAAAA T T AC T AAA T T TGACAA T CGCCGT AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AA T A T ACG - - - - - - - - - - T T T T T T T A T ACACACAGCGAACGGCAGC T CGT A T - - T CAGAGA - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AACAA T ACAAAA T T AC T A T A T T T CACAA T CGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA TGGCAGC T CACA T T - T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGT A T - CACA T AGCGAACCGCAGC T CGT A T T T CCGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T TGT AACG - T T T T T T A T ACACACAGCGAACGGCAGC T CGGA T T C T CGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T ACACACAGCGAACGGCAGC T CGT A T - - T CGGAAA - - - - - - - - - - AGT T AA T AGAA T T AACAA T ACAAAA T T AC T ACA T T T CACAA T CGT CA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T AGCGAA TGGCAGC T CA T A T T - T T AGAGA - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AACAA T AC T AAA T T AC T ACAA T T CA T AA T CGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T AGCGAA TGGCAGC T CA T A T T - T T AGAGA - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AACAA T AC T AAA T T AC T ACAA T T CA T AA T CGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT AC TGT AACGT T T T T - T AGGCACACAGCGAACGGCAGC T CGT A T T T T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAC - - - - - - - - - T T T T T T A T T ACA T A T AGCAAACGGCAGC T CGT AC T - T CGGAGA - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T TGACAA T ACAAAA T T AC T A T AC T T CACAGC - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T A T AA - - - - - - - C T T A T AACG - T T T T T T A T ACACA T AGCGAACGGCAGC T CGT A T T T T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - T T T T T T T ACA T A T AGCGAACGGCA T C TGGT A T T - T CGGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A TGAAGAG - - - A TGTGT - GT AACGA T T T T C T A T A T A T A T A T CGAACGA T AGC T CGT A T T T CCGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - AACAAC T TGT AACGT T T T T - - A T ACACACAGCGAACGGCAGC T CGT A T T C T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGGAA TGT AAC - T T T T T T T A T - CACACAGCGAACGGCA T C T CGT A T A T T CGAAAC - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AACAA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T CAAAAACGA T A T T - T AAAGGA - - - - - - A T T T T T T T A T ACGT A T AGCAAACGGCAGC T C T C T T T T T CGGGGA - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T CAACAA T AC T AAA T T AC T ACAA T T T ACAA T CGT CA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGTGT AA T - CAAAGA T TGT AACG - - - T T T T ACGCACACAGCGAACGGCAGC T CGT A T T T T CAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - C T TGT AACGT T T T T T CA T A T A T A - - GCAAACGACAGC T CGT A T T T T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGT A T - - T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T T T T CAAAAAAGGA - - - AAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CGT A - - T T TGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T TGT AACGT T T T T T T A T ACACACAGCGAACGGC - - AACGT A T T T T CGGAGA - - - - - - - - - - AGT TGA T AAAA T T AACAA T A - - - AA T T AC T ACA T T T CACAA T TGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T CCGGAAA T AACAA T ACAAAA T T AC T ACA T T T CACAA T CGCCA T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T CCA T T AAACGTGT AA T ACAAA T CGCGT AA TGT T T T T T T A T T CACACAGCGAACGGCAGC T CGT A T T C T CGGAAA - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AACAA TGCAAAA T T AC T ACA T T T CACAA T TGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T TGAAAA T T CAAA T T - - AAGAAC TGT AACGT T T T T T T A T ACACACACCGAACGGCAGC T CGT A T T T T CGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAA T TGAA T T AGAC T - T T CACAC T A T AAAG - T T T T T T A T ACACACAGCGAACGGCAGC T CGT A T - T T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GA T T A T AAA T T TGA T T T TGAAAAAAAA T A T A T A TGT TGT AACGT T T T T T A T T ACACAC TGCGAACGGCAGC T CGT A T T T T CAGAGA - - - - - - - - - - AGT T AGT AAAA T T AACAA T A T AAAA T T AC T ACA T T T CACAA T CGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - AAGGT TGT AAC - T T T T T T T A T ACACACAGCGAACGGCAGC T CGTGT T T T CGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - GT AACGT T T T T T T A T - CA T A TGT CGAA TGGCAGC T TGTGT T T T CGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACGGCA T C TGGT A T T T T CGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T T T A T ACACA T AACGAA T A T T AGC T CGT A T T T T CGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGA T CGCAGT CAAAA T C T A T T - CAAA T A T TGT AACGT T T T T T T A T ACACACAGCGAACGGCAAC T CGT A T T C T CGGAGA - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AAAAA T ACAAAA TGA T T ACA T T T CACAA T AGCCA T AA
C T A T T T T T T TGACA TGAAA T C TGA T T C T CA T T AAA T T T T AA - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAC T T T T T T T T AA T CCAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T - A T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AACAA T A T AAAA T T AC T ACA T T T CACAA T CGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGAAGT T T T AACGT T T T T T T A T ACA T A T AGCAAACGGCAGC T CGT A T T T T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACA T T T AGCGA T T T T CA TGGCGTGCAC T C T AAA T T T T A T - - T T T A T A T TGT AAAGT T T T T T T A T ACACAAAGCGAACGGGAGC T CA T A T T T T CGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGGAGT CAAAACGCAG - - T ACA T AC TGT AAAA T T T T T T T A T ACA T A T AGCGAACGGCAGC T CGT A T T T T CGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AACAA T ACAAAA T T ACCACA T T T AACAA T CGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGGCGGC T CGT A T T T T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA T AAAA T T AACAA T A T AGAA T T AC T ACA T T T CACAA T CGCCA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T CGGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAC T AACAA T ACAAAA T T AC T ACA T A T CACAA T CGT CA T AA
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 size: 1078bp; fragments: 91; full length: 0 (>=970.2bp)
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 size: 1362bp; fragments: 40; full length: 0 (>=1225.8bp)
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 size: 698bp; fragments: 77; full length: 20 (>=628.2bp)
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