
Start crop Point End crop Point

MSA length = 489
AA TGTGTGT ACAG - C T T CAAAGAAGAAGGAGGGGCACC TGACAGGGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - CC T ACAAAAAAGAAGGC TGAGCACC TGA T AGAGAAGCAAACCAAAAAAAA TGGCCAAA TGGT AA - - AA TGT T AAAA T CACCC T T AAA - - - - - - - - - - GAGAA T CGCC T AGAGCAC T A T CACA TGC TGC T T T C T AAA T T A T TGGT TGGTGT A T T - AGACAA TGTGG - - GT T T CCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - CA T T AAAGAC TGAA - - - - - - - ACA TGACAGGGAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGC T AGCCAA TGCCAAAACCAGCC TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T TGGT C T ACC T CCA T CAAAGGAGGAAGT T CAA - - - - - - A T AGAAAA T TGGAC T AAAGAAAA T AACAAAA TGCAAACCAA TGCCAAAA T CGC T C TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAGGTGTGCCACCC T CAAAGAAGAGGA T T AAGCACC TGA T AA TGAAA T - - - - - - - - - - - - GT AACAAAA TGC T AACAAA T ACCAAAGT CACC T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC T T - AGACAA T AGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGTGTGT T CA - - - T T CAAAGAAGAAAAA T AA T CACCCGA T AGAGAAGT - - - - - - - AGAAAA T AA T T AAA TGT T AACCAA TGCCAAAA T T AC T C TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGTGTGCCAC - - C T T CCAAGA TGAAGAC TGGA T ACC TGACA T T AAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - - - - - - C T T CAAA T AACAAA - - - - - - - GC TGAACAGGAAAGCAAAC - - - AGT AAA T AACAAAA TGC T AGT CAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T - GGA T AGGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAAGTGTGCCACC T T CCAA T AGGGGGC T AA TGCAC T T A T CAGTGAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAGT TGTGC T ACCC T CAA TGAAGAAAGC TGAGCA T C T AACAGAAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T T - AGACAACGT AC - - GT C T T CC TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T C T AAAC T AAACCA T CAAAGAAGAAAACAGAGCACC TGACAGGGAAGCAAACCAGA - AAAAAAACAAAA TG - - - - - T AAAACCAAAAC T ACCC TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - AA T TGCC T CGC T T T AGAAAAAGAAGGT TGA - - AGC T AA - AGGGAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T T - - - - - GA T A - - - T CGT C T CCCGGA - A TGGA TGT - - - - - - - - - - -
- AGAGGT A T T T T A T C T T CAAAGAAGGCA - - - - - - - - - - - - - AAGGGAAGCAAAC T AAAGAAAA T AAGAAAA TGC T AACCAGTGCCAAAA T CACCC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGAGGT A T T T T A T C T T CAAAGAAGGCA - - - - - - - - - - - - - AAGGGAAGCAAAC T AAAGAAAA T AAGAAAA TGC T AACCAGTGCCAAAA T CACCC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGCA T C TGACAGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAA TGC T AACCAA TGCCCAAA - - ACCC TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACGT - CAA T T A TGTGC - - GT C T T CC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- C TGAGCAC T A T A T CGCCAAAGAAAAAGGT TGAGCACC TGT CAGAGT AA - - - - - - - - AGAA T A T AACAAAA TGC T A T T CAA TGCCAAAA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - C T T CAAAGAAGAAAGC T AAAC T T T TGACAGGGAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAA - - - - - - - - AGCAC T AACACA TGCCAC T T T C T AAC T T A T TGGC TGGTGA T T T - AGACGA TGTGC - - GT C T T CCGGGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAAGCGTGC T ACC T T CAAAGAAGAAGGT TGAGCAGT T AA T AGGAAA T AAAGA T AAAGAAAA T AAC - - AA TGT T AAGCAGTGCCAAAA T CACCC TGAAA - - - - - - - - - - GTGAA T CGCC T AGAGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T T - ACACGA T A T A T T CGCCA T CCGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGGA TGT AACAAC T T CAAAGAAGAAG - - - - - - - A T C TGA T AGGAAAAC - - - - - - - AGAAAA T AA T AAAA TGC T A T C T AA TGCCAAAA T CAC T T TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAAGGTGT T CCGC T T T T AAAGAAGAAGGC T A TGCACC TGACGGAGAACA - - - - - - - - - - - AA T AACAAAA TGT T AACCAA TGCAAAAA T CACCC TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAA T AAACAGTGA T T T CAAACAA TGAAAGTGAAAAC T T T T AAGGGAA T T - - - - - - - AGAAAGT AACAGCA TGC T AA T CAA T ACCAAA T T T ACCC TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - - - - - - - - - - - - - GT T CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T CGT CCAGAACAC T A T CCCA TGCCAC T C T C T AAA T T A T TGGC TGGT T AC T T - AGACAA TGTGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGGT A TGT CA T - - C T T A - AAGT AGAAGGC T CAGCACC TGACAGA T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AACCAA TGCCAAAA T CACCC TGAAA - - - - - - - - - - GTGAACCGC - - - - - - - - - - - - - - CA TGCCAC T T T C T AAA T T A T TGGC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - A TGA T AC
A - - - - - - GT AACGCC T T AAAAGAAGAAGGA TGAGCACC T AACAGGGGGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CGT C T AGAGCAC T A T CACA TGCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGGT CAGGAGAAACGGCAA T T T T T CGAGGAAAAGT CAAA T A T AA T TGA
- AA TGGTGT T CCGCA T T CAAAGAAGAAAAC T AAGCAAC TGACA T AGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T T ACGC TGGAA - - - - - - - - - - GTGAA T TGC T T A T TGT T C T C T CCCA TGT CAA T T T CGAAAGT A T TGGC TGGTGAC T T - AGA TGA TGTGC - - GT T T T CCGGGGGAGGA TGT A - GC T CAGA T C
- AAA T A TGTGCC T T T T T C T AACAAGAAGAC TGTGTGT C TGACAGCGAAAC - - - - T ACA T AAAA T AACAAAA T T C T AACCAA T ACCAAAA T T ACCC TGAAG - - - - - - - - - - GTGAA T TGCC T AGAGCAACA T CACA TGCCAA T T T C T AAA T T A T TGGC TGGTGGC T T - AGA TGA TGTGC - - GT C T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - GGGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - AA TGGAAAAAGAGGGT AAAGCACGTGACAGTGGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T C T - C TGT A T TGTGA T CA T T T T T TGA T AAAAAA T A T AA T AAAA T CA T
A - - - - - - - - - - - - - C T T T AAAAAGAAGGGCAAAAAACC TGACAAGGAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGA T T C T C T CAGAGCAC T A T CACACGACAC T A T C T AAAC T A T TGGC TGGTGGC T T - AGA TGA TGTGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T AAAAAAGC T AAC T T T AAAGGAGAAGGCGT ACCACCCGACAGGGAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAA T CGCC T AGAGCAC T A T AA T A T ACCAC T T T C T AAA T T A T TGGC TGGTGAC T T - AGA TGA TGTGC - - A T T T T CGAGGGGA T T A T A - - - - - - - - - - - T
- AAAAGTGC T CAACC T T CACAAA - - - - - - - - - - - - AAC TGACAGAGAAGC - - - - - - - - - - - - - - AACAA T ACGC T AACCAA T CCCAAAA T CACCC TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGAGT A T T T T A T A TGC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - GTGGT AAGGAGGAGGC TGTGCACC T - - CAGAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT TGGTGAGGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T T - GGACGA TGTGACCAC T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAA T T AC T T C T ACC T T CAAAGAAGAAGGC TGTGAACCCAACAGAGAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T T - AGA T T ACGTGC - - GT C T T T CGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- C TGAACGT CA T A T CGCCAAAGAAAAAAGC TGGGCACC TGT CAGACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T T T AC TGAAGGTGA T CGAAGACGAAGAC T A TGCAC T AGAGAGGGAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T T AACGAAGAAGGC TGAGCACC T AACAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T C T - A T ACAGTGTGT T - C T T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACAAA T ACA T AA T AAGGA TGA T AGGGAAGCAAAC T AAA T A T AA T AACAAGA TGC T AACCAA TGCCCAAA T CA T CCCGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T C T - A T AGGA TGTGC - - GGC T AC TGAA TGGT AG - - - - - ACGAAA T A T
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 size: 489bp; fragments: 16; full length: 0 (>=440.1bp)
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 size: 921bp; fragments: 1; full length: 0 (>=828.9bp)
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 size: 313bp; fragments: 13; full length: 0 (>=281.7bp)
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