
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1867
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T AACGT T AAAAAAAC T AGAAC T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CGAA T T CCGAGAACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T T - - - - - AA T AGAAAAGT T A TGAGGA - - - - - - T T T T ACGC T ACCAA
T A T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - CCAACGT TGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - T CGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - GT C T TGAA T T T CGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAA T A T A T A T A T A T A T - A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - T - - T A T A T A T A T A T
T A T CC T T T AC - - - - - - - - - AAGGA T A T AC T T T T ACCA T T TGAAA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCCAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGT TGAC TGGAC T A T CAGCAGA TGAAAAAAAAAACCGGCCAC T AC T AA T T - - - - - - - - - - - - T T
T AA T T T T CCA - T T AA - - - - CGT T T AACGCC T TGGGAGT A T A T ACAAGGAA T AGT CCAGT CA T C T T AGGGT AGGAACC T CGGAA T T CCAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T CGAA T T CCGAGAACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGGT AA TGT T A T T A T T ACC T CAGGA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT
- - - - - - - - GA T AAAA - - - - - - - A T T AAA T TGTGCA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T AA - - - - - - - - - - - - - - T A T AGC T AC T T ACAA - - AAC TGGT CC TGGGAA T AG
GC TGCCGT AC - - - - - - - - - CCAGTGT TGCCGT AGT T ACC T T AC TGT T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAAA - - - T A T A T CC TGACGC
T A T T - - - - - - - - - - - - - T - - - - A TGGT A T CA T T AAA T - - AAAAGAGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CAAC T AAGA TGAC TGGAC T A T T AAGAC T T AA - - - - GT CA T T T T AAAAC TG - - - A T T - CCCA T A T AA T T T T
T T T TGAA T AAGT AA - - - - - - - - CCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T ACC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T AACAGT CAGA - - - - - - AA T A T C TGAAGACCC - AAA T T T T TGGT A T AC T T - -
T A T CC T A TG - - - - - - - - - - GAGCGCAC T CCAC T AAC T - - AC T AGAAC T T A T AGT CCAGT CA T C T T AGGGT AAGAA T C T CGGAA T T CAAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T CGAA T T CCGAGAACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGCAGAAAA TGGGAA T CC T CCAACGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - GA
TGT C - - - - - - T TGAA - - T T T C T T T AACA T T T T AAAA T - - - - - - - - - - - - - T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AAC TGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGA T T AAGA TGAC TGGAC T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T C - - - - - - - - - AG - - GC - - - TGCA T A T AAGGAACCACGC TGGT ACCA T T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T ACA TGGGC TGGT ACGT AGT AC T C T A T T A TGG - - - A T T A T CCC T A T A T C T AG
CA T T T T AACG - - - - - - - GT AGT ACGAAA T T A T T AAA T T - AAA TGAC T ACA T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T T ACA T CGGAA T T TGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T AACAAC T T T TGAC T T CGGT A T T T T A T T AC T T - AAA T CC - - - - - - - - - - - GA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT A T T T C T AA - - - - T C T AGAAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T A T A T TGT A T T ACGGCAAC T AC T A TGCAA T CGCAAA T T - C T AA T T T T A T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAC T ACA T TGGAGACAC - - - - - - - AGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T CGAA T T T CGAGAA T T A T A T C T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CAACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCA T CA T TGT
- - - - - - - - - - A T CAA - - - - T AAACGACA T T AACCA T T T T - - - - - - - - - - - T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T T AAA T T CCCAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T AA T T - - - - - - - - AGCAAAAA TGT T T A TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
T - - - - - - - - - T TGAA - - - - - - - CC T A TGT TGGAAAC T - - A T ACAAGC TGT T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CAGC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T AC T C T A T T T CGAC T AA - - - TGA TGGAC T A TGT AGC - - - - - - - - - AA T A T T T AAA T ACAG - - - - - - T - T TGCC T AC T T - -
T A T T T T T T AGT T AA - T T T TGAAAAAA T A T T T T T T ACGTG - - - - - - TGAA T T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGGGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T AAA TGT T CACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T - - - T T CCGA T
T A T T T TGCAA T T AGA T T T AGGAAGAA T A T T AAGAAC T - - A T T TGT CGGAGT AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T - - - A TGAC TGGAC T AGAGAGGT TGAGACCAAGAAC TGT A T AA T TGCAAAC T T T T TGAGGT C T T C T
TGT T - - - - - - - - - - - - - T T T CGAC T AA T T T T T CAAC T - - - - - - - - - - - - - T AGT CCAGT CA T C T T AGGGT AGGAA T C T CGGAA T T CAAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T CGAA T T CCGAGAACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGGC T ACGGT T AAAAAAGT A T CGA T CA - - GAA T A - - T A T A T A T T T T T
T A T T T T A T AA - - - - - C T - - T TGGCAA T AGCAC TGA T T A T - - - - - - - - - - - T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T T ACC T CGGAA T T TGAAA T AACCGGC T A - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T T CGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T AA T T A T AAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T A T T A T CGAAA T CA T CGAAAAAA TGGAAA T AGGACA T T - C T T A TGT CAA T AA
T A T CA T A T AA - - - - - - - - - - - - ACGT T T T T T C T CAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAGT T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T AAA T T T T AAGCAGCACAAAA T C T AA T AA T T T - - - - CC - T T CGCGT AAC T AA
TGT TGCAGGA T T AAA T T T T - - - T T AACGT A T T AAAGT CCGAAA T CAA T AA T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - GT C T TGAA T T CCAAGA T T CC T AC T C T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T A T - - - - - - - - - - - - - - AACAC T T T T TGAGCA - - - - - - T - - - - - - - - - - - - -
T T T C T T T AAA T T CGA - - - - - - - AC T C TGTGA TGAAC TGT - - - - - AAGT TG - - - - - - - - - - - T T T T A T AGGCGT T T CC T CCGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T AA T ACAAAAA T T AA T AAGAAGCC T A T AAAAG - - - - - - T - - - - - - - - - - - GC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGACAAAGA TGAC TGGAC T A T T AGCA T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA T AA T T - -
T A T CACACAG - - - - - - - - - - - - AA T T T T T CA T AAAA T C T - - - AAA T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T A T A T CAGCAGT TGGCAAGAA T T C T AA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
T ACCA T T T AAC - - - - - - - - AC T CACAC T T T T T TGAGT CAGT AA T ACA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGTGA T T CC T ACAC T A T T T CGAC T AAGA T AAC TGGAC T A T T AGC TGCGT T A T CA T AGAA T T AA T CGC TGC - - - - - C T T CGC T CAAGT A T
T T T T T TGAGA T - - - - T T - - T AA T T TGTGC T TGT AGT T C TGAA T CC T T TGT TGGT CCAGT CA T C T T AGCGGT T T CACC T CGGAA T T CCAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - GT C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T TGCGAC T AAGA TGAC TGGAGT AA T TGACGAAA TGAAAACAGC T T TGGAAA T A - - - - - - - T T T T CGT AC T T TG
T A T T T T A TGT - T AAA - - - - T A T CGT T T A T TGCGAAA T T T ACA T T AC T A T T T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AAC TGGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - T T A TGA T A T AC T AGGA T T A - - - - - - - T T T A T T T T T C T A T
- - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AAAGGGTGC T AAAAAA T T T TGACAC T A - A - - - - - - - - - - - - - - - - AA
T A TGAAA T AA - - - - - - - - - CAA T CA T CA T T T CCA - - - - - T A T CCGT A T T A T AGT CCAGT CA T C T T AGAGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCCCA T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T A T T A T TGACA T AC T T CAAA T CA T T T T AA T T T - CAA - - T T TGA T A T CA T AGT
GA T T C TGTGG - - - - - - - - - ACACCAGT AC - - - - - - - ACCCGACAA T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGT A T T CCCAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAAA TGAC TGG - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGGCA T A TGA TGAC T T T AAA - - - T T T ACAAAGACA T
AAACA T T T AA - T AAA T T - - GT C T A T T T A T T T T T T TGA T TGAAC TGC T TGA T AGT CCAGT CA T C T T AGGGT AGGAA T C T CGGAA T T CCAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T CGAA T T CCGGGGTGAAACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T C - - - - - T A TGAAGC T A T AAAA TGT - - - - - T T T T T T AGGCGT T A T T
AA T A T CCAAA - - - - - - - - - A T A T TGA TGT A T T AGGT AC T T AA T A T C T A T A T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGT TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGGT T ACAGGAC T AA - - - - - - - - - - AA T ACA T A T ACAAAA T CC - CA T A - - - T T CAAACCAC T - -
T A T T T T T T A - - GAA - - - T T AAGT TGT CA T T T T C T ACAC T CAAAAA T ACA T T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T CCC T T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T ACA TGT - - - - - - - - CGAGGACA - - - - - - - - - - - - - - - - T AGACAGT ACAAC
GGT AA T T T AA T TGAA T T T T T CAGA TGCC T T T T T TGC T T T C TGT A T AC T AA T AGT CC T A T AA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T T C T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGGC TGGAC T A T AACACC T CAC T ACAAGAA T T T AGTGT AAA - - - - - - - T T AC TGCCA T T T C
AGT T A T T TGA T CAAA - - A T AAAAAAAAA TGT T T AA T T T AAAA T AACCA T C T AGT CCAGT CA T C T T AGGTGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA TGAAGGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CGT AC T C T A T T T CGAC T AAGA T AAC TGGAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T T T AA - - - - - - - - - GGAGGCC TGT TGTGAAACC T T T T CCAC T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T CGAA T T CGGAGAACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T CCGA T AAAA T AGGA T A T T A TGA T A T - - - - - - - T T T A T AC TGT T T C
C T T T T T A T AA T T AAA - - - - A T AA T TGAA T TGAA TGA T T - T CA T AA T ACA T T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CAAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGA - - - - - - - - A T T C T T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T ACA T TGAA T T T T CAACGGT A T CAA T CAACGG - - GA T T - - - - - - - - - - - - GA
TGT T T TGCGA - - - AA - - T C T TGC T CA TGT T T TGAA T T T T T ACAACAC TGT T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T C T AGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T AAAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T A TGTGAA T CGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CAA T T A T AA
T T T T T T CAAA - T AAA - - - - - - - - - - A T A T TGT TGAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CA T C T CGGAA T T CGAGA T ACCCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACC TGA T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T AA - - - - - - - - - - T A T AAAAA T A T A T AAA T A - - - - - - - T TGAACA TGT T - - -
AA T A T CCAAA - - - - - - - - - A T A T TGA TGT A T T AGGT AC T T AA T A T C T A T A T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - AA T ACA T A T ACAAAA T CCGCA T A - - - T T CAAACCAC T - -
CA T ACCA T AA - T TGA T T - - T T T A TGA T A TGAC T AAAA T T AAAAACAC T T C T AGT T CAGGCA T C T T AGGGGT T T CACC T CCGAA T T CGAGAGAACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T T C T ACCC T A T T T CGAC T AAGA T AAC TGGAC T A T T CA T T - - - - - C T ACAAGA TGC T AAAA T TG - - - - - - - C T T T C T T CA T AAA
T A T A T T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGAA T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA - - - - - - - - GT AAAAAAAA T T AA T A T TG - - - - - - T - - T A T A T T A T T AC
T T T CGA T CCA T AAAA T T - - ACCGCAACGTGT T T CGC T CC T CGTGAAGAGA T AGT CCAGT CA T C T - - AGGGGGT CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCCGC TG - - - - - - - - - - ACC T TGAAA T CCGAGAC T T C T AC T C T A T T T C T AC T AAGA TGAC TGGAC T AAGA TGT AAC TGAGT TGT AGCGCGAC TGC TGG - - - - - T C T T ACGT T AC T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AAC T A T AGGCCACAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T C T T ACCC T A T T T TGAC T AAGA TGAC TGGAC T AAACGT A - - - - - GA TGAAAA T TGA T A T C TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG
GA T TGT CAAACCAG - - - - - T CGA T CGT A T T T CCAAGCCAA T ACCGT A T A T T AGT CCAGT CA T C T T AGGGT AGGAA T C T CGGAA T T CAAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T A T C T A TGA T AGT AA T T T CGAAA TGA - - AA - - - - - - - - - - - - - - GC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T AC - T T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T AA T AA T CACA T C T T C T AAAGT C TGT CAGT T T - AAA - - - - - - - - - - - - - - TG
TGC TGT T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGT T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T T CAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC T AGAC T AAGT - - - - - - - - A TGA T A TGGCCGAGAACCGCAAA - - - T TGGCAGCAAAAC
AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGA T T ACAAA T T - - A T AAAAGT T AA T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCA T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGA T T A T AA - - - - - - - - - - - T AAAAC T T A T T CGCAA - - - - - - T T TGT CAGAA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAGTGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T T T TGT T AAGTGCAAA T C T AAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT T T CC TGA - T AGAC T - - AGGC TGGT T T T T C TGGT T T T CAA TGT CA T T T T AGT CCAGT CA T C T T AGGGT AGAAA T C T CGGAA T T CAAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGA TGAACGACAAACGGT - - - - - - T T T T TGACGT T AG
- - - - - - - - - - - GAGA T T - - - - - - - GAAA T TGT CA TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGGC T A T T AACGT T T TGAAACAA T ACAAAGAAACA - - - - - - - A T AGA T ACGT T - - -
T A T T A TGT AA T - - - - T T - - C T AA T AACA T T T T T AACAC - TGGT ACAGA T C T AGT CCA T T CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGAAA T T CGAGAAAACCGGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T CGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
AA T T T CCCAA - - - - - - - - T AAAGT CACA T T T CCACA T T - - - - - - - T C T AA T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC T A - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T A T AA T AAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - - - - - - - - - - A T
TGT CA T C T AC T T AAA - - - - AGAGA T AGA T CACAAAAA T T AGAAGACC T AA T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA T AAA TGGGCAAA T AAC T T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA
T A T CA T C TGG - T AAA - - - - - - - - - - AAA T T AC - - - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT CA T C T T AGGGT AGGAA T C T CGGAA T T CAAGACAACCGGC TG - - - - - - - - - - A T T T CGAA T T CCGAGA TGAAACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CA - - - - - GAACAAAACA TGT AAACAA - AGA T T T C T TGCAGGC T A - -
ACGT AAGT CG - - - - - - - - - CGA TGAA TGT T T T T AAAAC - CA T T AAAACAA T AGT CCAGT CA T C T TGGGGA T T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGAC TG - - - - - - - - - - A T C T T CAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T A - - - - - - - - - - - - - - CAAAGGTGAGT AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
T C T T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - AAACAC T T CGAGAAC - - - - - - - - GGA T T AGT CCAA T CA T C T T TGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGA T T T C T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T AGA T AAC T T T CGT C T CGGAACACCCAAACAG - - - - - - T C TGACAA T AC T A T
GA T AC T T TGG - CAGT T T - - T CAGT T ACGT C T T A T T CC T T C T AAAGGC T T T T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGC T T T ACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAAA T T T AAA T AGGA - - - - - - - T T TGCACAGT T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT CCCCGT CCA T ACCAC T TG - - CGGA T AA - - - - - ACGCACC T T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGACGT - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCAAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T A TGTGA TGCA T AAA T CAGAAGACA T T A T T T CCGAACGT T T AA T T T T ACAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAC T T T T T A T T T T T A T AGT C T T AA T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACC T T T T A - - - - - - - - T CGAACAAA TGT A T CA TGA T C - - - - - - - - - - AA T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T T T TGAA T T CCGAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T ACA - - - - - A T TG - - T AAGAA T T T TGT AACCG - - - - - - T T T T A TGT A T CAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCAAGA T T CC T ACCC T A T T T CGAC T ACGA TGAC TGGAC T A T A T CGC T T C T T - A T TGT AA T T T T TGCA T TG - - AA T T T T T T A TGT CGT TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAAAAA T T ACAAAAGCA - - - - - - T T T A T T AGT CCAGT CA T T T T AGGGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGTGAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T TGA T TGA - T A - - - - - - AGAAGT AGA T AAC T AA T T T T - AACA T C T T T A T AGT CCAGT CA T C T T AGGGGT T T CACC T CCGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT
- - - - - GAAAACCAAA - - A T - - - T T CAAGCA - - - - - - - - - GCAA T - - - - - - T AGT CCAGT CA T C T T AGAGGT T T CACC T CGGAA T T CGAGA T AACCGGC TG - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGAA T CC T AC T C T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T A T A TGCCAAA T T - - TGAACAA T T T TGGACC - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T TGAA T T CCGAGAA T CC T AC T C T A T T T CGAC T AAGA TGAC TGGAC T A T A TGCCAAA T T - - TGAACAA T T T TGGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1867bp; fragments: 651; full length: 0 (>=1680.3bp)
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 size: 2168bp; fragments: 650; full length: 0 (>=1951.2bp)
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 size: 1154bp; fragments: 335; full length: 28 (>=1038.6bp)
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