
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1746
AAAA T AAAA T TGCA T A T AAAC TGAGGAAA T AA T T AAAAAGA T T CAAGTGACAAACA T C T T AAAGTGGAA T AAA T T T A T A T CAAAAAGT T AAA T T C T T AA T - - - - - - - - - - A T CGT ACCAAA TGT T T TGCACAGCGAAGTGGGCAGGCA T CAGC T AGT A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAA T AAAA T TGCAAA T AAAC TGAGT AAA T AA T T AAAAAAA T T CAAGTGACAAACA T C T T AGAGTGGGACAAA T T T A T A T CAAAAAA T T AA T A T C T T AA T - - - - - - - - - - A T CGTGT T AAGTGT TGTGCACAGCGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T T CAAA TGT T T TGCACAGCAAAGTGGGCAGGT A T CAGC T AGT A T A T AAAGCC T T T AC T AAAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T TGCAC TGCGAAGTGGGCAGGCA T - AGC T AGT - - - T A T T T A T T T T A T - - - - - - - - - - - AC T T AACAAAAACA T TGAC TGC T C T T A
AAAA T AAA T C TGC T A T T AAAA T CAGT T AGT A T ACAAA - - - - - - - - AA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA TGT T T TGCACAGCGAAGTGGGAAGGT A T CAAC T AGTGT A TGT CAAAGT AAA T T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AGAAA T T T CCA T A T CA T T T CAA T T AGAA T T T T AAAA - - - - - - A T AAA - - - - - - - - T T AAAGAGGAA T AAA T T T A T A T CAAAAAGT T AAAA T CA T AA T - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA TGT T T TGCACAGCAAAC TGGGCAGGCA T CGGC T AGT - - - TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGA T AAAA T T T C T CAGT A TGTGAA T A T A TGA T CGAAA - - - - - - AAGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA TGT T T TGCAC TGAGAAGTGGGCAGGT A T CAGC T AGT A T AAAGCA TGCC T AGA T T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACA TGAAC T TGA T CAAAAA T AGAACAGACGA T CAGACAAA T T T AGGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA TGT T T TGCCCAGCGAAGT AGCCAGGT A T T AGC T AGT - - - AACCCA T T A T T T ACAAAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA TGT T T AGCACAGCGCAGTGGGCAGGT A T CAGC T A T TGT AAAACA T A T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AA - AC T AC T AA T T T A T T C T A T AC T T AC T T A - - - - - - - - - - GGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - T T CCAAGTGT T T TGT ACAGCGAAGTGGGT AGGT A T CAGC T AGT A T AAAA T AGA T T T T T CAAGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGT AAA T C T CC T CAACACCGCAGT AGA - - - - - - AAGT AACGCAAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T ACAAA TGT T T TGCACAGCGAAA TGGGGAGGCA T CAGC T AGT A T AAA T A T T AGTGT AA T TGA T AAA T T ACGA T T C T AGCGTGACAAAGA T TGT T T
AAAA T AAAA T T ACA T AAAAAC TGAGT AAA T AA T T AAAAAAA T T CAAGTGACAAACA T C T T AAAGTGAAA T AAA T T T A T A TGAAAAAGT T CAAC T C T T AA T - - - - - - - - - - A T CGT T CCAA T TGGGT T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - T T T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T T TGAAA T A T T T TGACCAGCGAAGTGACCAGGCA T - AGC T AGT - - - T T T T AGT AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACACAAA T A T CAAAGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA - - - - T T T T ACA T AAAAAC T AAA T A TGT AGT T AAGAGAA T T TGCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA TGT T A TGCACGGCGAAGTGGGCAGGT A TGAGC T AGT - - - GAGAA T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAGT ACC T T TGA T T C T T T AC TGAGT AAA T A T C T AAAAAAA T T CAAGTGACAAACA T C T T AAAGTGAAA T AAA T T T A T A T CAAAAAGT T AAAA T C T T AA T - - - - - - - - - - A T CA T T CCAAA TGT T T TGCACAGCGAAGTGGGCAGGT A T CAGC T AGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGA T ACGT T CGC TGCGAAAA T AAGCAAC T A T T T AAAAACA T T C T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T ACGAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGACAAAC T TGA T T - - - - - - - - - - - - - - T A T T T CAGAAAA T T T AGACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - CGT T CCAAA TGT T T TGCAAAGCGAAGT AGACAGGGA T CAGC T CGT - - - AA TGT AGAA TGT ACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AA TGAAGT CGCGGCAAAAGC T AGT ACA T A T A T A - - - - - - - - - - AA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA TGT T T TGCACAGCGAAGTGGGCAGGT A T CAGC T AGT A T A T A T T TGAGTGGC T T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCAAA TGT T T TGCA T AGCGAAGTGGGCAGGT A T CAGC T AGT ACCAGTGGAA T A T - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA T C T T A TGCACAGCGAAGTGGGC - - GT A T CAGC TGGT - - - AA T CGAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCGA T AGA T T T A T A T ACC T T T TGGGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T T CCAAA TGT T T TGCACAGCGAAGTGGGT AGGT A T CAGC T AGT A T A T AAAAAA T AAGAC T T TGC T A T CCAAAA T AAAAAAA T ACC T T T T AC - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T C T AAA TGT T T TGT ACAGAGAAGTGGACAGGCA T CAGC T AGT - - - T - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC T AAA T TGGT T TGAAAACAAAC T T AA - AACGAAAAAGC T ACACC T ACCAAACA T T C T AAAGTGGGA T AAA T T T A T A T CAAAAAGT T - AAA T C T T AA T - - - - - - - - - - A T CGT T CC - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAGAAAAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T C T AAA TGT T T TGT ACAACGACGTGGGAAAGT A T CAGT T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT ACCAAA TGT T T TGCACAGCGAAGTGGGCAGGCA T CAGC T AGT A T AAAGCCAAA T A TGAAAA T T C T TGGA T AAAGAGAAAACA TGAAC T T T - T AGT
AAAA T AAAA T TGC T T AAAAAGT T AC T AAA T A T C T T AAAAAA T T CAAGTGACAAACA T C T T AAAC TGGAA T AAA T T T A T A T CAAA - AGT TGAAA T C T T AA T - - - - - - - - - - A T CGT T TGAAA TGT T T AGT ACAGCGAAGTGGGCA T - - - - - - - - - - - - - - - AACC T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T A T A T T T ACGT T TGA T T T AAGTGT ACA TGCAAAAGAGT ACAGACGA - - - - - - - - T T AAAGTGGAA T AAGT T T A T A T CAAAAAGT T AAAA T C T T AA T - - - - - - - - - - A T CA T T A T AAA TGT T T TGCA T AGCGGAGTGGGT AAGT A T CAGC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T T CAAAAGT T T TGCACAGCGGAGTGGGCAGGT A T CAGC T AGT - - - AGT T T AAGCCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T AA - - - - - - - - GT A T T T T AAA T AA T T AAA T A T T T AAA T T CAAGTGAAAAACA T C T T AAAGTGGAA T AAA T T T A T A T CAAA T AGT T AAAAAC T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AAA T T TGC T T AAAAAC TGAGT AAA T A T C T AAAA - - - - T CAAGTGAC T AACA T C T CAAAGTGGAA T A T A T T T ACA T CAAAAAGT T AAAA T C T T AAC - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA T A T TGTGCACAGCGAAGTGGGCAGGGA T T AGC T AGT - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTG
CACA T AAA T C TGT T T C T T AAA T T T T T AGT T T T T T TGAA T AA T - - - AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T TGC T A T C T T AA T - - - - - - - - - - A T CC T T CCAAA T A T T T TGGACAGCGAAGTGGGT AGGT AA T T AC T A - - - - - CA T CAGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AAA T T T AC T T AAAAAC TGAGCAAA T A T C T AA T AA T A T TGAAGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAAAA T TGT T T AAAAAGTGAGT AAAAAAC T AAAAA - A T T CAAGTGACA T CAA T C - - - GAGTGGAACAAA T T T A T A T CAAAAAGT T AAAA T C T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T AAA T T TGC T T AAGAA T TGAGT AAA T A T C T AAAAAAA T T CAAGTGACAAACA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T T CCAAA TGT T T T C T T AAGCGGAGTGGGCAGA T A T CAGC T AGT - - - AAAA T AAA TGAA T A T AA T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAC T AAAGC TGC T T CAGCAACAAGT AAA - AA T T AAAA T A T C T CGAACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA TGT T T TGCACAGCGAAGTGGGCAGGT A T CAGC T AGT A T ACACA T AC T AGA T AAGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T TGA T C TGAAAA TGAAAGT AA T AA T T AA T CAACAAGA T ACAGGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA TGC T T TGCACAGCGAAGTGGACAGGT A T CAGC T AGT A T ACGC T T T T T T T A - AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGT T CCAAA TGA T A TGCAC T A TGAAGTGAGCAGA T - - - - - - - - - - - - - CGAGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - AA T AAAA T - - - - - - - - - - - T AAA T AAA T AA T T AAAAACA T T CA TGTGACAAACA T CGT AAAGTGGAA TGAA T T T A T A T CAAAAAGT T AAAA T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AAGGACGT AGCAAA T T ACGGGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T T CAAACGT T T T ACA T A T CGAAGTGGGCAAGT AACAGC T AGT - - - T A T A TGTGT CGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - A T T T T CAGAAA T AGT T T AGAA T T A T A T AAAC - - - - - - - CA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAAAA TGT T T TGCACAGCGAAGTGGGCAGGCA T CAGC T AGT A T A T A T T T ACA T A T AAAAAA T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1746bp; fragments: 450; full length: 3 (>=1571.4bp)
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 size: 2124bp; fragments: 337; full length: 0 (>=1911.6bp)
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 size: 563bp; fragments: 228; full length: 18 (>=506.7bp)
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