
Start crop Point End crop Point

MSA length = 642
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - A T - - - - - - - CAGT AGACACCCGA T AGTGT AAACA T CGCA T AGTGT AAACC T CACA T AA TG - - - - - - - - - - GC T AGAGAAAGT T ACA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGA T T A T T A T T T T AAAA T T T ACAAGT T AC T CAAAACAAACAAACAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAGGT T T A - - - - - - - T ACAGT AGACA T T CGA T AGTGTGACCA T TGC T CAACGGAAAAC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - GCAAAAGAAAGTGA T A T T CA TGT T A TGA T T T AAGTGA T AAAA - - - - - - - - AAAAGT CA T T A TGCGGAAGT A T AAAAA T - - CACAAAACAAGCAAAA T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T C TGT - - - - - - T A T AGT AGACAC T CGGT AGTGTGAACA T TGC T T AACGAAAACGT AGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAACCAC TGT T T ACAGACCGAAAGA T TGTGAAGAAAAAA T AAA T A T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T ACAA - - - - - - - AAAA T T ACAGT AGACGC T CGA T AGTGTGAACA T CGCC T AACGGAAACGT CGCA T AA TG - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGTGACA T TGA T A T T A TGA T T T AAGT CA T AAAAGGT AAGAAAAA - - CCA T TGTGGAGAAGT T T AAAAA T CCCGAAAAACAAACAAAA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T CGCC T AACGGAAA T C T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - GC T CAAGAAAGTGACA T TGA T A T T A TGA T T T AAGT T A T AAAAGGGAAGAAAAACA - - - T TGTGGAGAAGT T T AAAAA T CCCG - AAAACAAACAAAA T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T T T C T AC TGT T AACGAAA T AGT ACAGT AGACAC T TGA T AGTGTGAACA T CGT C T AAAGGAAACC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CAAGA T AAACA T T T
A T A T T T AAGT T T T C T T T AGT AACCCCCC T AGAAC T A T T T T T - CA T AA T ACAGT AGA T AC T CGA T AGT A TGAA T A T TGCC T AACAAAAACC T CGCA T AA T A - - - - - - - - - - T C T AAAAAAAGTGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAACCAA T A TGCAGAAGC T T AAAAA T ACC T - - - - - - - - - CAA T T C T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T A T T A T AAAA T T T T A - - AAAAA T A T AGT AGACGC T CGA T AGTGTGAACA T C T CC T AACGGACACC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - AGT AAAGAAAGTGACA T T A - - A T T T TGA T T T AAGT T A T AAAA - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAAAAA T ACAAAAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA TGGT A T A T T T T AA T T A T A T TGT AACCAC T CGA T AGTGTGAACA T CAC T T AACGGAAACC T CGCA T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGCCAC T A TGCAGAAGT TGA T AAA T C - - - CAAACCAACCAAACGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - T TGC T AAAA T T T T TGAAGT A T T T AC T - GAAAA T ACAGT AGACAC T CGA T AGTGTGAACACCAGC T AACGGAAACC T CGCAAAA TG - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGTGACA T TGACA T T A TGA T T T AA T T T A T AGA T - - - - - - - - CAAAACCA T TGTGCAGGA T T T T AAAAA T AC T CAAAAACCAACAAAA TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AC TGT AGACAC T CGA T AGTG - GAA T A T CGCC T AACGGAAACC T CACA T AA TG - - - - - - - - - - T C TGAAGAAGGTGACAC TGA T A T T A TGA T T T AAGT T A T AAAAAGT AGGAACAAAACAC T T A T ACAGAAA T T T AAAAC T CCCC - AGAACAAGGAAACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - T T AA T A - AGT T T T T AAAAA T A T A T T T AACCA T T ACA T T AGACAGT CGA T AGTGTGAACA T CGCC T AA TGGAAACC T CCCA T AA TG - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGT CACA T T AA T A T T A TGA T T CAAGT T A T AAAAAA T AAGAACAAAGCCA T T AAAACAAAGT T T AAAAA T T CACCAAAACAAACAAAAA T T T
GC T CGT ACA T T T T ACCCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC TGT A T AGT AGACAC T CGAC TGTGTGAA T - - CGCC T AACGGAAACC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - GT TGAAAAAAGTGACA T TGA T A T T A TGA T T T AAGT T A T AAAAGGT AAGAAAAG - - T CA T T A TGCAGAAGT T TGAAAA T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAAAC TGC - - T AAAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAAGAAAGTGA T A T T CA T A T T A T A T T TGAAGT T A T AAAAAGT AAGAACAAA - CAA T T A T ACAGAAA T T AAAAAAAAA T ACAGAACAACCAAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGTGACA T TGA T A T T A TGA T A T AAGT T A T AAA - AGT C T AAAAAAAGCCA T TGCGCAGAAA T T AAAAA T CCCCA - AAAACACA - AAAA T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGTGACA T TGA T A T T A TGA T T T AAGT T A T AAAAA T T AAA T - - - - - - - CA T T A TGCAGAAGT T T AAAAGT T CCAC TGAACAGGCAAA T A T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCAGT AGT T T A T T CA - T T AA T ACAGT AGACAC T CGA T AGTGTGAACAGCACC T AACGGAAACC T AGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T TGA T A T T A T T A T T T AAGT AA T - AAAAGT T AGAACAAAGCCA T T A TGAAGAAGT T T AAAAA T CCCCAAGAACAAG - AAAAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAAGAAAGTGGT AGTGA T A T T A TGA T T T AAGGT A T AAAAAGT AAGAACAAAGCAA T T A TGT A TGAGT T T AAAAA T C T T CAAAAACAAGCAAACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCAGGAGCAGA T AC T CGA T AGCC TGAACA T CGCC T AACGGA T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGAAAGAAGT AACGC TGA T A T - - GCA T AAAAGT T AAAAAAAGAAAGAAGACAA - - - - - - - T AAAAA T T CCAAAAA T - - - - - - - - - - AAGCAAACC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGT AGACAGT CGA T AGTGTGAACA T CGCC T AACGGAAACC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - GC TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T ACAGT AGACAC T CGA T AGTGTGAAAA T CGCC T AACCCAAACGT CGCA T AA TG - - - - - - - - - - GC TGAAAAAAC TGA T A - - - - - - - - - AAA T AAAGAAAA T AAAAGACAAGA - - - - - - - - - - - - - GCAGA TGT T T AAAAA T T C TGCAAAACAAACAAAAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAAGT T T T CC T AAAC T T ACA T T AAAA T CACAGT AGACA T T CGGT AGTGT AAACA T CGCC T AACAGAGACC T T ACA T AA - - - - - - - - - - - - GC TGAA T AAAGTGAC T T TGA T A T T A TGA T T T AAGT T A T AAAAAGT AAGAACAAG - CCA T T A TGCAGAAGT T T AAAAA T T CCCAAAAGCAAGCAAACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - GA T ACAGAGTGT TG - AA T T T T T A T AGT - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGTGACA T TGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAG - - - - - - - - - AGAAGT C T AGAAA T T - - - - - - - - A T TGCAACA T T T T
A T TGT TGA T T AAACA T T AA T C - - - - - - - - - - - A TGGGAC T T - A T AC T T A T - - T AGACAC T TGA T CGTGT AAAAA T CGCGT AACGGAAA T C T CGCA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T A T AAAACAACAAC T T A T CACAGT T C T - - - - - - - - - CCA T A T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - AAA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGAACA T CGT C T AGCGCAAACC TGGCA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGA TGA TGGAACAGCAC T T T C T T T T T C T T CAAA TGT CCCCGGT CGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC T AACGGAAACC T CAC T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCC T T CA T T T T CAAAAAA T A T TGCAA T C T TGCAAAACGAGAAA T T T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT - T CA TGT A T - - - - - - - - - - - - - - AA TGTGAACGT CACC T AACGAAAGC T T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - GA T AAAGAAAC TGACA T T AA T A T T A TGA T A T AAGT T A T AAAAAGT A TGAA T AAAACCA T T ACGT AAAAGT T T AAAAAC T CCG - GAAACAAGC T AAA T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T A TGTGT A T A T - AC TGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACC T CGAA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT CACGT TGA T A T T A TGA T T T AAGT T ACAAAAAGA - - - - - CAAAGCCA T T A TG - - - - - - - - - - T AAA T CCCCCAAAAAAAGCAAACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAGAAACCC TGT A T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGT T A T CAGCAAA - AA T T T AAA T A T AA T T AACGACGAC T AAAAGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA TG - - - - - - - - - - AGAAGAAGAAGTGT CA T TGA T A T T A TGA T T T AAGT AA T AAAAAC - - - - - - AAAAC T T A - - - - - - - - - CGT T TGCA T ACGT T T T T A T AGT T A T ACAA T - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACC T T AAA T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCC T AACAGAAACC T C T CACAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CA T CAAAAGT AGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT C T AACGGGAACC T CCCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAC T T T T AAGC TGAA T T TGTGGGT T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAA TGACA T AGA T A T T A T AA T T T AAGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA TGAAAA T CCGC T T T T AGT - AAC T T T CAAACCAA T TGA - - A T ACA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAC T CGACA T AACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGGCAGT A TGTGT AAGTGTGAA T A T CGCCAGAAA T AAACAGA T A T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGC T A T CAGT T CACA TGCAAAC T ACAGT AGACAC T CGA T AGT C TGAA T AACGCC T AACGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGT CACA T TGA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T AGA T A T CC T CAAAAACAAGCA T AACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T CCA T - - - - - - - AC TGGAAAGTGTGAGCA T C T CC T AACGGAAACA T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T A T T A T AAAA T T T T A - - AAAAA T A T AGT AGACGC T CGA T AGTGTGAACA T C T CC T AACGGCCACC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGTGACA T TGA T A T T A TGA T T T AAGT T A T AAAAGC T AAGA - CAAAGCCA T T A TGCAGAAGA T T AAAAA T CCAC - AAAAAAAACAAAAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T ACAGT AGACAC T T AA T AGTGTGAACA T CGC T T ACCGGAAACC T CGT C T AA T A - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGT AACA T TGA T A T T A TGA T T T AAGT T ACAAAAAGT AAGAGCAAAGCCA T T ACGCA T AAA T T T AGAAA T C - - - T AAAACAAGCAAACA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAA T ACGGT AGA T AGT CGA T AGTGTGAACA T CGCC TGACGGAAACC TGGGGT AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - AGGT CAAC - - AAAA T AGT TGA T AGTGTGAACA T CGCC T AACGAAA T CC T CGT A T AA TG - - - - - - - - - - GC TGAA T AAAGTGACA T TGACA T T A TGA T T T AAGT T A T AAAAAGT AAGAA TGAAGCCA T T AAGCAGAAA T T T AAAAA T CCC T T AAAACAAGCGAAGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACC T CGCCAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA TGT AA T TGT CAA T AGT C T TGAAGACC T ACAAGAACAAA T CAA T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - AAA T T T T CAGT AGACAC TGGA T T A TGTGAACA T CGT C T AGCGGAAACC TGGCA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGAAGT T T AAA T A T CC T C T AAAACCCGCAAACC T T T
TGT T A T A T A T T CA T TGT AC T A - GAC T T TGAC T AA T A TGA T T TGGTGT T AC - - - - - - - - - - - CAAAGTGTGAACACAGCC T AACGGAAACC T CGC T T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACC T AC T ACACACA - - - - - AGTGA T A T C T - - - - - GAAGT AAA T A T T T
TGT T A T A T A T T CA T TGT AC T A - GAC T T TGAC T AA T A TGA T T TGGTGT T AC - - - - - - - - - - - CAAAGTGTGAACACAGCC T AACGGAAACC T CGC T T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACC T AC T ACACACA - - - - - AGTGGT A T C T - - - - - GAAGT AAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACGT AGA T T T T CC T C T AGTGCC T T T T CAAGAAA T A T AGGGT - - - - - T ACAGT ACACAC T TGA T AGTGT CAACA T CGT C T AAAAGAAA T C TGGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGC T CGA T AGTGTGGACA T CGAC T AACGAAAACC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - GCCAAAAAAAGTGACA T TGA T A T T A TGA T T T AAGGT AAAAAAAGT AAGAACAAAGCCA T T A TGGAAAGGT T T AGAAAAC T CCAAAAACAAGCAAACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - T T T ACAGA T AA T AC - - - - - - - - - - GGA T AGTGTGAACA T CGCA T AAA TGAGACCCCGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCAAAA T TGCAAAAAAAAACGAGCA T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCC T AACGT AAACC T TGAA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAA T AGAC T AAACA T CGCC T AAGAGAAACC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A TG - - - - - AAAC T AAAGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CAA T AGAC T AAACA T CGCC T AAGAGAAACC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A TG - - - - - AAAC T AAAGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CACG - - GA T CCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGA T A T T A T A T A T AAACA T AAAAAGT T T CAAAAA T AAAAAAAAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T AC - - - - - - - - - - - - - T CGTGTGAACA T CAC T T AA T CGAAACC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGT T AAA TGT A T AGGC TGGAAGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAGCA T T A TGCAGAAGT T T AGGAA T CCC - CAAAACAAGCAAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGAAGAAAGTGACA T T AA T A T T A T AA T T T AAA T T A T AAAAAGT AAGG - CAGT T T A T - - - - - - - - - GGT T CGGA T - - - - - - CGGT AGT AGT T AA T C - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T C T TGT T T AC - TGT TGAAGAA T TGT CCAGAACAA T AAAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T AACA T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - GC TGAAAAAAGTGACA T TGA T A T T A TGA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACAAGCAAACA - T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAGAAAGT AGCA T TGA T A T T A TGA T - T AAGC T A T AAAAAA - - - - - - CAAAGCGGT T A T AAAAAAAA T CAA T AA T A TGA T AAAA T T AAAAGGGAC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGC T T AACGGAAACCACGCA T AA T A - - - - - - - - - - GC TGCAGAAAGT T A T AA TGA T A T T A TGA T T T AAGT T A T AAAAGGT AAGAAAAG - - C T A T T A TGCAGAA T TGT AAAGA T CCCCAAAAGCAAACAAAAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGAAAGTGT CA TGGA T AGT A TGA T A T A TGT T A T AAAAAGT AAGAACAAAACCA T T ACGCAGAAGT T T AAAAA T CC T CAAAAACAAGCAAACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGT T AAGT AGACACCCGA T AGTGTGAACA T CGCC T AACGGACACC T CAA T CGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGT T CAGCGTGCAAA - - - - - AAAAACAACGAAAAACAGGT - - - - - - CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGTGGACAA TGGC T ACA T ACGAA T A T T T T T A T A T AA T AA T T AAAA - T T
GT AACGGAA T CCAGT T TGCCA - GT T T T T T AC T CGT A T AG - - - - - - - - T CC - - - - - - - - - T T T ACAGTGCGAACA T CGCC T AACGGAA T CC T CGC - T AA TG - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGT T A T A T T AA T A T T A TGA T T T AAGT T A T AAAAAGT AAAAA TGCAAAGA T CA T ACAGAAGT T T AAAA T T T CCCCAAAACAAGCAAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGA T AGT AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGAAGAAAGT AA T AC TGA T A T T A TGA T T T AAA T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGC T AAGAGAAGT T T CAAAACAAGCAA - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGT AGAAAC T CGGT AGTGTGAA TGT CGCC T AACGGAAACC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGT AACA T TGA T A T T A TGA T T T AAGT T A T AAAAAGTGAAAACAAAGCCA T T A TGCAGAAGT T T AAAAA T C T C T AAAAAAAAAAAAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAAA T CAC T A - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T A T T T A - - - - - - - T ACAGT AGACAC T CGA T AGTGTGAACA T CGC T T AACGGAAA T C T CGCGT AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T C TGAGAA T T C T CCGAAACGA T CAAC T C T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAAA T T AGA - - T T A T T T CCCGT AGACAC T CGA T AGTGT AAACA T CGCC T AACGAAA - CC T CACA T AA TG - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAGTG - - - A T A T T A T T A T T AC T T AAA T T A T AAAAAA T AAG - - - - - - - CCA T T A TGT CG - - - - - - AAAAA T CCCCCAAAACAAGCAAACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGAAGAAAC TGACA T TGA T A T T A TGA T T T AAGT T A T AAAAA - - - - - - - - - - - - - CA T T A TGCAGAAGT T T AAAAA T CGCCAAAAA - - - - - AGCAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAAA TGCAGT AGA T AC T CGA T AGTGTGGACA T CGC T T AACGGAAACC T CGCGT AA T A - - - - - - - - - - GC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAG - - - - - - - - - - - A - - - T T AAAAA T ACCCAAACACAAA T A T ACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T - - GA T A T T A T - - - - - - - - - - - GA T AGTGT AAACA T CGCC TGAAGGAAACC T CAAA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T AAAAAAAA T T AAAAACA T A T AGTGC T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGCCA T T AGGCAGAAA T T T AAAAACC T C T - AAAACAAGCAAA T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AGAAAGT - ACA T TGA T A T T A TGA T T T AAGAAAAAAAA - - - - - - - - CAAAGT CA T T A T ACAGAAGT T CAAAAA T C T CCAAAAACAA T CAAACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T T A T T T T AA T AGA - - AAAAA T AC TGT AGACAC T CGA T AGTGTGAACA T TGCC T AACGAAAAACGTGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC TGAAACAAAGACGC T T AAGGACGC T T AAAAA T AAGT AAAGT T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T TGC T T CA T AGA T AA T AC - - - - - T T AC T CAA T AGTGTGAACA T CCCCCAACGGAAACC T CGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T C T A T T A T TGAGAAGT T T AAAAA T CCCC - AAAACAGGCAAACGT - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA - - - - - - - CGT A T T ACAA T AGACAC T CGA T AGTGTGAACA TGGCC T AACAGAAA T AC TGCA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T T A T T ACAAAAA - - - - - A T AAA T T T C T AGAGA T AAGCAAGAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT A T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACGT AA - - - - - - - - ACA T A T AAAGA - - - - - AAAGTGAAA T CAGT A - TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T TGT T AAAAAA TGC T AAAACAAA T AAGT - - AC
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 size: 642bp; fragments: 156; full length: 5 (>=577.8bp)
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 size: 964bp; fragments: 127; full length: 0 (>=867.6bp)
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