
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1349
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T AGT T AGA T T AGACG - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T CGA T T T A T AA T C T TGGC T A T CACAC TGGCAC T ACC T T T C TGAA T TGGCA TGAGCCGCCA T - A T T T T T CAAGT A T T T TGCCAA - - - - AAAA T A T
C TGA T - - - - - - CGT - - - - - - - ACAAACAA T AC T AAC T AAA T T TGT - - - AGGT AGTGCAAA T A T T T T T ACACAAAAACA T A T T T T CACC T - - T CAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGACCGT C TGT T AGGA T - - - CAGAAAA TGA T T AAAAA T C T - AA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T T T T T ACC T AC - - A T - AAGT AGTGCAAA T A T T T T T CCACAAA T ACAAA T A T T T T A T C T ACAAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T T AA T T AA T AAA - - AA - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T ACC T T CAAAAA T T T - - - - - - - - - - T T T A T A T CGA T T T AAA T T T T T CGC T C T CA T AC TGT CAC T ACC T T T C TG - - T TGACACGAACCGCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGAAACA T A T T T T T T A T C T T CAAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAACAA TGT T CGCGACAA T T A TGAACA T AAAA T T T A TGAC T T AAAA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A T ACAAA T A - - - A T - AGGT AGT T CCAA T A T T T T CCCACGAAAACA T A T T T T T T A T C T T T AAAAA T T T - - - - - - - - - - T T T A T A T CGA T T T AAAA TGT TGGC T C T CA - AC T AACAC T ACC T T T C T AAAC TGGCACGAGCCACCA T CA T T A T A TGT A T AA T T T T TGA - - - - - - T AA - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CACCAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - AGTGT AGGC T T T AC T T AAA T AAA T T C - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CGA T T T AAAA T T T TGGC T T T CA T ACCGGCAC T ACC T T T T TGAA T TGACACGAACCGCCA T AAACGTGCAAA T A T T T T T AGG - - - - - AAA T - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - A TGT AAAAGAAA T T T CA T A T T AA T T AC T CA T A T A T - AGGT AGTGCAAA T AGT T T T CCACAAAAACA T A T T T T T T A T C T T CAAA - AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAACCAAGT A T CAAAA T AA TGA T CA T A T CA T T T AAA - - - - AAAA - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T AA - - - - - - - - - - AA - - - T AAA T A T T A T T T AAAAAA T T TGAAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGCACGAGCCC - - - - AA T T A T T T AAACA T T T T CAAGAAC T T AAAACC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGAA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGTGAGT T T T T A T T AGGC T TGT A T - AGGT AGTGCAAA T A T T T T T CC - - - AAAACA T A T T T T T T A T T T T CAAAAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T AA T T T AAAA T T CA T T CAAGGAAA T A T - AGA T AA TGCGAGT A T T T T T CCACAAAAACA T A T T T T T T A T C T T CAAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - ACAGAA T AA T T T CAA T T T T AGGT T AACA T A T A T - AGGT AA TGCAAA T A T T T T T CCACAAAAACA T A T T T T T TGT T T CCAAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAGAA T TGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA TGGA T CA T C - - - - - - - - - AAAAACGAAA T T AGAAAAGCAC - - A T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T T A T T T AAAAGT T TGGC T C T CA T ACGGGCAC T ACC T T T C TGAA T TGGCACGTGCCGCCA T - - - - AA TGAAAGAC TGCAA T AA - - - - AAA T - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGT A T C T AAA T T T AA T T AAA - - - A T A T - AGGT AGTGCAAA T A T T T T T CCACAAAAACA T A T T T T T A - - - - GT T T CAAAA T - - - - - - - - - - T T T A T A T CGA T T T AAAA T T T TGGC T C T T A T AA TGGCA T T - - - - - - - - - - - CCGT CAC T ACAC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T CGAA T T AAAA T T T TGGC T CACA T AC TGGT AC T AC T T T T C TGAA T TGGAGGAGA T CAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGACGC - - AC T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AAAAA T A T A T T T T C T A T C T T CAAAAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AC T AGCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T T T A T T T AAAA TGT TGGC T C T CA T AC TGGCGC T ACC T T T C TGAA T TGGC T CGAGT CGCCA T - - - - GT AAA T T T AAAAA T AAAA - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACAA T T T T T A T C T T CAAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAGA TGACCCGCC T T - - - - AAGAACC TGGAA T TGCAA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAACC - - - - A T - AGGT AGTGCAA - T A T T T T T CAACAAAAACA T A - T T T T T A T CGT CAAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T CGA T T T AAAA T T T TGT C T CACA T AC TGACAC TGCC T T T C TGAA T TGGCA TGAGCCGCCA T - - - - AGT CAAA T AAAGGCA T T AA T T T - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T C T A T ACACCCGAC T A T - AGGT AGTGCAAA T A T T T T T CAACAAAACCA T A T T T T T T A TGT T CAAAAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT - AA - - - - - - - - - - - - - T T T T CCAC - - AAAAACA T A T T T T A T C T T CAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T CGA T T T AAAA TGT TGGC T C T CA T AC TGGCAGT ACC T T T C TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A TGGCGGT T TGTGCAAAA - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AAAA T T T TGGC T C T CA T AC TGGCAC T ACC T T T A TGAA T TGT CACGAGC TGCCGT - - - - GACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCACAGT A T AC T T A T A T - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACACA T T T T T T A T C T TGAAAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T CAA T T T T A T CA T AAAA - - A T - AGA T AGTGCAAA T A T T A T T C T A T ACAAA T A T A T T T T T T A T C T T CAAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T CGA T T T AAAA TGT TGGC T T CCA T AC T AACAC T A - - - - - - - - - - T TGGCAC T AGCCGCCA T AA T TGT CGAAA T AAAGGCAAAAA T C T AAA T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T CGA T T T AAAAGT T TGGA T C T CA T A T TGGCAC T - - - - - - - - - - - T TGACCC TGGT TGT CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T T ACGGGT T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT TGGCCACGA T A T AA TGT AAAAA T T T A T T T T AA T A T T C T T - - AC - AGGT AGTGCAAA T A T T T T T CCACAAAAACA T A T C T T T CA T C T T CAAAA TGT T - - - - - - - - - - T T T ACA T T AA T T T AAAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCACGAGCC T CCA TGA T AAA TGGCAC T T CC T TGT AGA T T T - A - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGA TGAGT T ACCA T - - - - T A T AAAGT A T C T T CA T AA - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T CGA T T T AAAA T A T TGGCCC T CA T AC TGGCAC T AC T T T T C TGAA T TGGGACCAGCCGCCA T - - - - GA T CC TGCAAC T T T AAA T - - - - AAAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A T T T T CAAAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1734bp; fragments: 175; full length: 0 (>=1560.6bp)
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 size: 1294bp; fragments: 273; full length: 1 (>=1164.6bp)
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