
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1700
AACAAGGAGT T T T A T T CA T T T A T T T AAA T AA TGT T T AAC T T CGGCGA T AAAA T A T A T CGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T A - AAAA T T TGT T TGGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACAGT T T TGCCC T T CCC T A - T TGAGT T AA T TGT A T AAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT AAGCAA T C T T T AA T T T CC T T TGTGA T AGAAA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CGGT AACAGT T T CAAGTGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T TGCCCA T CA T T AA TGT A T CAGAC T ACAAAA TGGC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- ACAAAGT C TGT CA T T T T T CGGAAAA T T T T AA T T T TGC T T T T AGTGA T AGT AGAGA T AGGTGT T A T A T AAC T A T C TGT T A T T T CA T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CCGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACAGT T T TGCCCACCAC T AGCA - AGT T CA T TGA T CAGAAA T T T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GT ACAAA TGC TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T AGTGCA T AAAGA TGGGTGT T A T T T AAC T ACC TGT T A T T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AAA TGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T TGC T CACCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T A T T TGCAAC T - - - - - - AA TGT AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T ACAACAA T T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT C T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGA T T T TGCCCACCAC T A - - - - T T T AAA TGTGT T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T T T TGGAA T T T A T T T A T CAGT AAAA T CAC T T T TGAG - - - - - - A T AAAC T AGAGACGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T T CAACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AAC TGT T T TGCCCACCAC T AA - - - CAGAA TGA T T T CGAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAA T - - - T AA T T - - - - - - - T AA T AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T ACAACAGT T A T A T AG - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAGC T A T T A T T T AAAAA T AACAGT T T TGCCCACCAC T AA T A T A T CAAACAA T TGAA T T T T CGAGA - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAC - - AC T AGAGA TGT ACGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T ACAACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT C T T AAC TGT T A T T T AAAAA T AACAGT T T TGCCCACCAC T A - T - GT TGT AGTGT A T AGGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GT AAAAAAA TGAA - T T C TGAC T AAA T T T AAGT T T T AA T T - GGC TGGT A T T AGAGA TGAGTGT T A T T T AAC T AAC TGT T A T T T T ACAACAGT T AC T T AAA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T TGC T T ACCAC T A - - - - - - - - - A TGGGT T AAA T A T T ACAAA T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T T AAAA T AACAGT T CAGCCCACCACCA - - - - - - - T A T T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT T C - - - - - T CGCGGCCAC T AGAGA TGGGCGT T A T T T AACAA T C TGT T A T T T T ACAACAGT T T T T T AAA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACAGT T T TGCCCACCAC T AA T - CAA T AGT CAA T C T AAGGC T ACA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T AAAGAC T AGA T T T T T T T AAGTGA T T T T T T TGT T A T T T T A T AAA T AGT AGAGA T AGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T ACAAC TGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T AAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T TGCCCACCAC T AAAA T CA T A T ACCGA T T AGAAA T TGGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GT C T AGCGGC T T AC - - - GT T A T ACA T T C T A - - - - - - - - - - T ACA TGAAC T AGAGA TGAGTGT T A T A T AAC T A T C TGT TGT A T T AAAACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACAGC T T TGC T CACCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGCAAAACCACC T - - - TGAAACCAA T AAG - - - - - - - - - - TGT T C T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT AAGAGT T T CAAC TGT T A T T TGAAAA T AACAGT T T AGCCCAC T AC T A T CAAAACA T T TGAGGCAAA T A T TGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T T T C TGT T A T T T T ACAACAGT T A - - - - T A - - - - - - - - - - ACGTGGCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - AAAAAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAAAAAAA T A T A - T T T T CAA T A T T T TGT A T C T T T AAGT T T A T T T T AAC TGCAGA TGGGTGT T A T T T AAC T ACC TGT T A T T T T ACAACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT C T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACAGT T T TGACCACCACCA - - - - - - - - - T T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T - - - T T AAAAAAGAAGT - - - - - - - - - - AGT CGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGT ACC TGT CAC T AAA T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T T AAC TGT T C T T T AAGAA T AACAGT T T TGCC T ACCAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T TGT CCACCAC T AA - - A T A T T AACAGGAGAAAACA T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- CAGCAGGGAGT CA T T T T - TGA TGT AACACC - - - - - - - - - - - A T T CCAA T T AGAGA T TGGT A T T A T T T AAC T A TGTGT TGT T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAA T T T CAACCA T T A T T T T AAAACAACGGT T T TGT CCACCAC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T T AAGAGA T A T A - T T CGAAGCAAAAAACA T T T T - - - - - - - - - - - GAGA T AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T ACAACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - C T AGT TGAC T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- C T AGT CAAA T TG - - T T - T T TGAA T - - - - - - - - - - T AA T T T T T T CA - - GA T AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT TGT T T T ACAACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T T T A T - - - - - T T ACAGGAAGT AGAGA TGCGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A - - - - - T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T T T TGGAC T T - - - - - - T AAACGGAAAAAC T T T T T AA T T T AGTGTGAAC T AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A TGTGT T A T T T T AGGACAGT T AA T T AAA - - - - - - - - - - CAGT AACAC T T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T TGCCCACCAC T AGTG - AA T AA T T T A T T TGAAAAA T AAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AGT T AGT AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T ACC T A T T A T T T T AAAACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T TGCCCAA T AC T AA - - T A T T T T TGAGT T TGAGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGTGT T TGGAAA TGGGTGA T A T T T A T T T A T C TGT T A T T T T ACAACAGT T A T T T A T A - - - - - - - - - - CAGT ACCAGT T T T AAGTGT T A T T T AAAAA T AACAGT T T TGC T AACCAGT AA - - CAGAAAAGAAAAAAAAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AAC TGT T T CAA T TGT T T T T T AAAAA T AACA T T T T TGCCCAACAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T AACAGT T T CAACAGT T A T A T AAAAA T AACAGT A T TGC T CACCAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T A T C TGT T A T T T T ACAACAGT CA T T T AGA - - - - - - - - - - CGA TGA T AA T T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T ACCAAAACCAC - T T T T CAAAA T AC - - - - T T T T T AG - - T T A T T AGCGC T AGAGA TGGGTGT T A T T T AA T T TGT T AA T AC T T T ACAACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AAGAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA - - - CAGT T T TGT CCACCAC T AGT AGT A T AC T C TGAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T AA T AGT T T A - - - - - CAGGCAGAGA T T T T - - - - - - - - AA T A T A TGGT AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T A T A T CAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T CAAAAA T AACGGT C T TGCCCACCAGT AA T - CCACA T T CGAAAAAAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T ACAAAA T T A T A T T T T T CAAC T T AAAA T C T T C - - - - - - - AA T A T TGA T T AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT CA T T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T TGCCCACCAC T A - - - AGA T AA T AAGCAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT AACAGT A T CAAC TGT T A T T TGAAAA T AACAGT T T TGCCCGCCAC T A - - - T T A T T AAAC T CGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC T T T T A T T T AAAAA T AACAGT C T TGCCACA T T - - - - - T AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T TGCCCACCAC T A - - - AGA T AA T AAGCAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T AA T AAA T AGT AA T TGT T T TGCCCACCAC T A - - - - A T T T A T TGT ACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT TGA T A T T T T ACAACAGT T A T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AAAGGT T T TGCCCACCAC T A - - - T AA T AC T C T AGGT T AA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AAACGTGGA T - - - - CGA T CCAAGAAC - - - - - - - - - - - T T ACCAAC T AGAGA T TGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AAC TGT T T TGAC TGT T A T T TGAAAA T AA TGGT T T TGCCCACCAC T AA - - CGA T CACCCAGGAAAA TGT CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGAGA TGGA TGT T A T T T AAC T A T A TGA T A T T T T A T AACAGT T AC T T A T A - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T T AAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T TGCCCACCAC T A - - - - AA T T A T A T TGT AAAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T CAGT C TGAAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT ACCAGT T T CAAGTGT T T T T CAAAAA T ACAGGT T TGGT A T - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T ACAAA T AGAGACGGGTGT T A T T T AAGT A T C TGT T A T T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CGGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T T T CGCACCAC T A - - - T AC T T A T A T AGT AA TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAACA T AAAAGT T T TGCCCACCAC T A - - - - - - - - - A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- CAGAAAAGGTGAA T - - - - CA T CAAAGGCGT T T - - - - - - - - - GT TGAGGGT AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T T ACCCACCCC T A - - - GACC TGCGAGGGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T AAAAAAGGT A T - - - - AAAA T AAAAAA T T TG - - - - - - - A T CCGCC T C T AGAAA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T A T AACGGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AAC TGT T T T T CCCACCAC T A T - - GAA T AA T T T T AAAA TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGT T T T TGCCCGCCAC T A - - - T AGT T T CCC T T AGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AACAGT T T CAAC TGT T AC T T AAAAA T AACAGT T T TGAGCACCAC T A - - A - TGCCAA T AA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T - - - - - - - - AA TGCC T A T T AGAGA TGGGTGT T A T T AAAC T A T C TGT T A T T T T ACAACAC T T A T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - T AGT TGC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CA T C TGT T A T T T AAAAA T AAC TGT T T TGCACACCAC T AA - - CA T A T AACA TGGTGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AAAC T TGGA T - - - - CGA T CCAAGAAC - - - - - - - - - - - T CACCAAC T AGAGA T CGGTGT T A T T T AAC T A T C T A T T A T T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAC T T T T AAC TGT T A T T TGAAAA T AACGGT T T TGCCGACCAC T AA - - GAA T CACCCAGGAAAA TGT CGA TGAA T T A TGGGCA T C T CAAAAACC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T - AAAA T AACGGT T T TGCCC T CCCC T A - - - AA T T TGAAAGGA T AGA T T C - - A TG - - - - - TGGA T T CA TGT TGAA T AG
AAAAAACCAGT A T C T - - - ACCACACAGAA T C - - - - - - - - - - AGC T T CAA T CAGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T T - - CCAACAC T AG - - T AAAACACCGTGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T T T AAGTGT T AA T - - - T CGAGACGA T T AA - - - - - - - - - - CC T T T - - - - T AGAGA T T AGTGA T A T A T AAC T A T C TGT T A T T T T ACAACAGT T T T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACAGT T T T T T CCA T CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T T CACC T AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T A T A T CAGT T A T A T AGA - - - - - - - - - - CGGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACGGT T T TGCCCA T CAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T AAACACAA T T T A T T T AA T CCAA T T A T T A T T T AGT T - CC T T T A T AC T AGAAA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CGGT AACAA T T T CAAC TGT T A T T T AGAAA T AACGGT T T TGCCCA T CA T T A - - - GAGGGACCAGGGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T AAACACAA T T T A T T T AA T CCAA T T A T T A T T T AGT T - CC T T T A T AC T AGAAA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T A T AACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CGGT AACAA T T T CAAC TGT T A T T T AGAAA T AACGGT T T TGCCCA T CA T T A - - - GAGGGACCAGGGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T AA T AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T ACAACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T AACAGT T T TGCCCGCCAC T AA - - CAAA T ACC T AGT T AGA T T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T ACCGGGT T TGCCCACCAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CCACGGAC T T T T CCA T T T T A T A T C T CC T AGAGA TGGGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T ACAACAGT T A T T TGGA - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T T AAAA T AA TGGT T T TGCCCA T CAC T A T T AA T A T T T A T T A TGCAGGGA T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T T AAAA T AA TGGT T T TGCCCA T CAC T A T T AA T A T T T A T T A TGCAGGGA T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAA TGT T A T A T AAAAA T AACGGT T T - GT CCACCAC T AA T T CCA T CA T T TGTGT TGA T AC T AAAA - CC T T T A T T T AA T T TGT T AACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AGGGA TGAGTGT T A T T T AAC T A T C TGT T A T T T T ACAACAGT T A T T T AGA - - - - - - - - - - CAGT AAAAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAAA T AAAGT T T CGCCCACCAC T A - CA T AA T CGT T CAAAC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AACAGT T T CAAC TGT T A T T T AAAAA T ACCGGGT T TGCCCACCAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 2049bp; fragments: 1902; full length: 0 (>=1844.1bp)
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