
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8156
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T T AA T T ACAAAA - - - T T T T CAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGC TGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGC T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T CGACA T CAAA TGGCG - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGC TGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACACGCCGTGTGA - - G - - - - CAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA - - A TGT T T T CAAGGAA T T ACCAGCGT AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAACA T T C T C T T T A TGGAACGA - - - - - T AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAA T AA TGT TGAAACGAAAACG - - AAAAAAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAGT AGT A T CGT T A T AAAAGGA - - GAAAGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGTGA T T T T CGAGAA T TGACA - CAAA TGGCGC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T A T AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGCGCAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGAAAAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T TGC T T TGGCGTGT - - - - - - - CAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T TGT TGT C T A T AA - - - - - - C T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGCC T T T TGTGGC T CAG - - AGAGT CAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGTGA T T T T CGAGAA T CGACA T CAAA T AGCGC TG
T CAGA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T T T A T ACA T AA - CGA T CGGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T C T AAAA TGGGT CG - T A - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T - - - - - - - - - - - - A - - - T C T AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T TGT A TGCGGA - - - - - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGC T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T CGACA T CAAA T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGAAAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAAGAAGTGC T T T AACGCAAAGT CGGT T A T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAA T AAA T A T C T T T ACACA - - - T CAAAAAAAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAC TGGTGAGAAC T T AGCAGCCAAAAGAAAGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T C T TGT AAACAAAA - CGT T T T AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - GGCAGAAAA T AA TGT T TGT T CAGTGAA - CA T A T AGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T CA TGCGCA T - - - - - - - AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T T AACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T A T T T T A T A T AC - - - - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - ACGA T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T CAC T T CA T ACAC - - - - - - - AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T T T T T CCACAA T A - - - T AC T CAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT T T A T T T TGT ACAA - - - - - - - AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T AGAGGA T AGTG - - - - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGC T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGAAA T CAAA T AGCGC - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCA TGCGCA TGAAAGAGAAACA - - - T CAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T T T CCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - TGC T CAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - TGA T AAAAA TGAAA T C T TGT CAA T T AGACA T TGCCAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGT T CGGCAAA T CGGT - - - AAA T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGGC TGC T AAG - - - - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T AA T TGCACACAA - - - - - - - GAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T ACCAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCAA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T TGT AAAA T T T CC - - - T - - - AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T T AACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - TGCACCAAA - - - - - - CGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T TGTGCAACGCGCCA - - A T T AGT AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T C T T CA - - - - - - - G - - GT CAG - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T C T T T A T TG - - - - - - - - - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGC T A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGC T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T CGACA T CAAA T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T TGAAAAAACAGT A T C T T C T CAAGAAAA T A TGAAAAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - T TGT AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGC T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T CGACA T CAAA TGGCGC - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA TGTGAAAC T T T T T AAAGAACACAC T T T T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AGAAAC T AAACGGCAAGA - - CACAAAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T TGTGGCGT A T AA - - - - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGTGA T T T T CGAGAA T TGAAA T CAAA T AGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAACGGGAAAGCGAAG - - CGT T CAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T ACGT T AAA T T CCA T AA - - TGCAAAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - T AAGT C TGGAA T A T ACCA - - AA T AC T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - GC T T T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCAGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC T T T A T A T T AA T T C T - T C - - - - CAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGCACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - T AA T T T T A T T TGACA T T T - - A T T C T AAC TGGTGTGAACA T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T T T A - AAAA T T T AA - - - T T CACAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT T T T T T A T TGTGGCA - - - - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT T T T T T A T TGTGGCA - - - - - - - - AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAAAA T AGTGT A T AA T ACAGAAGA T A T A T ACAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACC T TGT T T A T CAA TG - - - - - - - AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACCC T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCAA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAACACAAAACCAAAGCAGGGACACAAAC T AAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T AA T CA T C T T T AAACAAGACAA T A T CAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AA TGAC T T A T A T AA - - - - - - - T AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAAAGAC T T T T T AGCACAAAA - - - ACCAGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - AGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T TGAAA T CAAA T AGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - GT AC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAACAGGA T T T ACA T AGGAGAAGT AA T CCAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AC T TGGGCGT T T CA - - GA T A TGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T A T T CAACA T CA - - - - - - T T AC T A T TGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - TGA T A T A T T AAA T T C TGTGGT AA T T T T CGAGAA T T AACA T CAAA TGGCGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAAAACA T T CAGC TGAAACA - - A - - - TGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC TGT T T AAACCGGT - - A - - - CGAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T C T A T AGAGC TGT - - A - - - ACAC TGGTGTGAAC T T AGCAGCCAAAAGA T AGCGGCCGA T T TGCCGAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 8156bp; fragments: 41959; full length: 0 (>=7340.4bp)
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 size: 8460bp; fragments: 39538; full length: 0 (>=7614bp)
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 size: 923bp; fragments: 9697; full length: 217 (>=830.7bp)
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