
Start crop Point End crop Point

MSA length = 793
AA T - - - - CAGGT A T T T T T T CCAGTG - TGT C T T A T C TGAC T - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA
AA T - - - - CAGGT A T T T T T T CCAGTG - TGT C T T A T C TGAC T - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T A TGACA T T AA T T AA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGC TGA T CA T T T A T T T T A - - AAACAA T - AGC TGT T AAC T A T T T T T T AA T T A T AA T AAA T T T CA T CAGC T A TGT A T T T T AA - - - - - - - - - - T T T T AGCGA T A T A T CAAAGGTGTGA TGT CA TGGACGT T T AGTGGT T T AAA TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA TGAA T T T CA T CGAC T A TGT A T T CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA
- - - - - - T T T AA T A T T C T T T T AA T TG - - AAA T AA T C T CGC T - - - - - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AA T AAA T T T T AACAGC T A TGTGT T C T AA - - - - - - - - - - C T T T AGCGACC T A T CAAAGGAGTGACA T CA TGGACGT T T AGTGGT T T AAACGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AA TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A - CGT AAAA T T CAA T T T AACAA T AAG - - - - - - - - - - TGT T T T AA T T A T AA TGAA T TGGAACAGC T A TGT A T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA
A T T A - - A T T AACAC T A T A T T AAA T AGT CCAGAAA T ACGC T - GACAA T AGGC TGT T AAC T A T T T T T T AA T T A T AA TGAA T T T T AACAGT T A TGT A T T C T AA - - - - - - - - - - CC T T AGCGAC T T A T CACAGT AGTGACGT CA TGGACGT T T AGTGT T T T CAA T AAA
- T TG - - - T CGTGT AGGT ACAGGGTG - - T T CGAACC T T A T T - GGAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T AA T T T CAA T AAC T A TGT A T T CGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA
- T T A - - T CGT A T A T TGT T T T TGC T A - - T T C TGGT T T T A TGAGT T AACAGGC TGTGAAC T A T T T T T T AA T T A T AA TGAA T T T T AA T T A T AA T - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGT AAA - T A T T T AACA T T T T T T AA T T A T AA TGAA T T T CAACAGC T A TGCA T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T A T CAAAGGAGTGACGT CA - - GACGT T T AGTGGT T T AAACGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGT AAA - T A T T T AACA T T T T T T AA T T A T AA TGAA T T T CAACAGC T A TGCA T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T A T CAAAGGAGTGACGT CA - - GACGT T T AGTGGT T T AAACGAA
- - - - - GT T T T AAA T A T T CAA TGGTG - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGACC - - - - - - - - AAGAAGTGACGT CA TGGACGT T T AGAGGT T T AAA TGAA
A T CA - - T T A T T T AAGAC T CACCC TG - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AGCGACC T A T CAAAGGAGTGACGT CA TGAACGT T T AGTGGT T T T AGCGAA
A T T A - A T T AGAGCAGGT CA T AGGT AA T T C T AGAA T T AGC T AAACAGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGT AA T T C T AGAA T T AGC T AAACAGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AGCGACC T A T CAAAGGAGTGACGT CA TGGACGT T T AGTGGT T T AAACAAA
- - - - - - T T T A T AA T T A T T T T CAGT A T T AA T CGCA T T T AA - GAACAA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AGCGACC T A T CAAAAGAGT CACGT CA TGGACGT T T AGT AGT T T AAACGAA
- - - - - A T T TGT CAGCA T T TGTGGT AA - GGTGGA T T T T A - - T AA T AA T AGCC TGT T AAC TGT T T T T T AA T T A T AA TGA T T T T CAACAGC T A TGT A T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA
- - - - - A T T TGT CAGCA T T TGTGGT AA - GGTGGA T T T T A - - T AA T AA T AGCC TGT T AAC TGT T T T T T AA T T A T AA TGA T T T T CAACAGC T A TGT A T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA
- - - - - A T C T AGCA T TGC T T T ACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGC TGT T AAC T A T T T T T T AA T T TGAA TGAA T T T CAACAGC TGTGT A T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA TGAA T AA T A T AACACAA T AACC TGT T AAC T A T T T T T T AA T CA T AA TGAA T T T CAACAGCGA T A T A T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA
CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGAC TGA T T ACGGAA T AGGC TGT T AAC T A T T T T T CAA T T A T AA TGAA T T T CAACAA T T A TGCA T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T
- - - - - - T T A - - TGTGCGT T TGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA
- T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGA T T TGA T T - - - - T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T T A - - TGTGCGT T TGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA
- T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGA T T TGA T T - - - - T A T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - TGT C T A T T A T T T T T T AA T T A T AA TGAAGT T T AACAGC T A TGT A T T T T AC - - - - - - - - - - C T T T AGCGT CC T A T CAAAGGAGTGACA T CA TGGACGT T T AGTGGT T T AAACGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGAGCGACC T A T CAAAGGAGTGACGCCA TGGACGT T T AGT AGT T TGGACGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGAGCGACC T A T CAAAGGAGTGACGCCA TGGACGT T T AGT AGT T TGGACGAA
GT CA - - T T CGT AGAGCAGT CGGAAA - - - - CAGGT T ACAA T - - CGCA TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - ACGACC T A T CAAAGGAGTGACGT CA TGGACGCC T AGTGGT T T AAACGAA
GT CA - - T T CGT AGAGCAGT CGGAAA - - - - CAGGT T ACAA T - - CGCA TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - ACGACC T A T CAAAGGAGTGACGT CA TGGACGCC T AGTGGT T T AAACGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T
- T T - A T C T CGA TGAAA T CC T TGC T T A T C T TGGAAC T T AAGA T AAAA T AGG - - - T T AAC T AC T T T T T AGT T A T AA T AAA T T T CAACAGC T A TGT A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA
- T T A - - T T AGT TGAGGT A T T T CGGG - - - - T AAACGT T T T - - - - - AA TGGGT TGT T AAC T A TGT T T T AA T T A T AA TGAA T T T CAACAGC T A T A T A T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA
- T T A - - T T AGT TGAGGT A T T T CGGG - - - - T AAACGT T T T - - - - - AA TGGGT TGT T AAC T A TGT T T T AA T T A T AA TGAA T T T CAACAGC T A T A T A T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA
- - - - - - T CAAACAGAACC T T TGT CA - - T CC T T A T T T T ACGTGA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT A T T C T AA - - - - - - - - - - T T T T AGCGACA T A T CAAAAGAGTGACGT CA TGAAAGT T T AGTGT T T T AAA TGAA
- - - - - - T CAAACAGAACC T T TGT CA - - T CC T T A T T T T ACGTGA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT A T T C T AA - - - - - - - - - - T T T T AGCGACA T A T CAAAAGAGTGACGT CA TGAAAGT T T AGTGT T T T AAA TGAA
- - TG - - T T AGACGCGA T T C T CA T T A T T A T T TGAA T A TGT T AGAGAA T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AACGAA T T T CCACAGA T A TGT A T T T T AA - - - - - - - - - - - A TGGGCGACC T A T CAAAGGAGTGACGT CA TGAACGT T T AGCGT T T T AAGCGAA
- C T - - - T T AAAA T A TGCC T A T AAAG - - T C T A T A T CAGA T C - AA TGCC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT A T T C - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA
- C T - - - T T AAAA T A TGCC T A T AAAG - - T C T A T A T CAGA T C - AA TGCC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT A T T C - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AGCGACC T A T CGAAGGAGTGACGT CA T TGACGT T T AGAGGT T T A T ACGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T AAA - - - - - - - - - - T T C T C T AA T T A T AA TGAA T T T CAACA T C T A TGT A T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T AAA - - - - - - - - - - T T C T C T AA T T A T AA TGAA T T T CAACA T C T A TGT A T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA
- - - - AA T AGCGGCACA T T T T T T T AAA T AA TGT A T A T CAA - A T AGAA T AGGC TGT T AAC TGT T A T T T AA T T A T AA TGAA T T T CCACAGC TGTGT C T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T
C T T AAA T C T C T AA T AA T C T AA T A TGA T AA TGT AGT T AAA T AAACA TGGGA - - - - - - - - - - T T T T T T AA T T T T AA TGAA T T T CAAAAGC T A TGT A T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T
AA T A - - - - AGAGGGT A T T CA T AGTG - TGT AGGACGT AGT T - GGT AA T AGGC T T A T AAC T A T T T T T AAA T T A T AA TGAA T T T CAACAGC T A TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AGT T ACC T A T CAAAGGAGTGACGT CA TGAACGT T T AA T AA T T T AAA TGAA
- - - - - - A T T ACCGAGCACC TGAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T AGCAA T C T A T CAAAGGAGTGACGT CA TGGA TGT T T AGC - - - - - - - - CGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AA T T T T A T T T T T T AA T AGG - - - - T T AC T A T T T T T T AA T T ACAA T T AA T T T CAACAAC T A TGCA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AA T T T T A T T T T T T AA T AGG - - - - T T AC T A T T T T T T AA T T ACAA T T AA T T T CAACAAC T A TGCA T T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA
A TGA - - A T CAAGAAGGTGT CAAGAA - - - - TGAACCAGGA - - - AGAA T AGGC TGT T AAC T A T T T T T T AA T T A T AA TGAA T T T CAACAA T T A TGT A T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA
- T T A - - - T T T T CGAGGCC T CCAGTG - T A T AAAAC T A TGT T - - - - AA T CGGC TGT T AAC T A T T T T T T AA T T A T AA T AAA T T T CAACAGC T A TGT A T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T ACCAGA T T - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA
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 size: 793bp; fragments: 50; full length: 0 (>=713.7bp)
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 size: 977bp; fragments: 61; full length: 4 (>=879.3bp)
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